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AbPGI Aspergi l lus  brasi l i ensis  processing α -glucosidase I  
Amp ampici l l in  
Ara  arabinose  
ATCC American Type Cul ture  Col lect ion  
BhRex Baci l lus  halodurans  reducing-end-xylose releasing 
exo-ol igox ylanase  
CAZymes  carbohydrate -act ive enzymes  
CBB Coomassie Bri l l i ant  Blue  
CDG congeni tal  disorders  of  glycosylat ion  
CNX calnexin  
CRT cal ret icul in  
DNA deoxyr ibonucleic ac id  
DNJ 1-deoxynoj i r imycin  
EC Enzyme Commission  
EDEM ER degradat ion-enhancing α-mannosidase-l ike protein  
ER endoplasmic ret iculum 
ERAD ER-associated degradat ion  
ERManI  ER α -mannosidase  I  
Fru  fructose  
Fuc  fucose  
GI processing α-glucos idase I  
GII  processing α-glucos idase II  
Gal  galactose  
GH glycoside hydrolase  
Glc  glucose  
Glc12Gal  2-O -α -D-glucopyranosyl -D-galactose  
GlcNAc N -acetylglucosamine  
GST glutathione S - t ransferase  
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HPLC high performance l iquid chromatography  
IC 5 0  half  maximal  inhibitory concentration  
IPTG i sopropyl  β -D-thiogalactopyranoside  
Kan  kanamycin  
LB Luria-Bertani  
Man mannose  
MgH mannosylglycerate hydrolase  
NMWL nominal  molecular  weight  l imit  
OD opt ical  densi ty  
PA pyr idylamino  
PCR polymerase chain react ion  
PDB Protein  Data Bank  
PEG polyethylene glycol  
PF Photon Factory  
PF-AR Photon Factory Advanced Ring  
RMSD root  mean squared deviat ion  
ScCwh41p  Saccharomyces cerevis iae  processing  α-glucosidase  I  
Cwh41p  
SDS-PAGE sodium dodecyl  sulfate -polyacrylamide gel  electrophoresis  
TLC thin- layer  chromatography 
Tris  t r is(hydrox ymethyl)aminomethane  
UGGT UDP-glucose:  glycoprotein glucosyl t ransferase  
WT wild type  
Xyl  xylose  
β -GlcF β -glucopyranosyl  f luoride  
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性に伴い、糖質に作用する酵素（ Carbohydrate-Act ive enZymes;  CAZymes）
も多種多様である。CAZymes は Henrissat らにより一次構造の相同性を元に
して分類されており [1–9]、2013 年 11 月現在、糖質加水分解酵素（G l ycoside  
Hydrolase）は GH ファミリーとして 133 種類（GH21、 40、 41、 60、61、 69
は削除） [1–5]、糖転移酵素（ G l ycosylTransferase）は GT ファミリーとして
94 種類（GT46、 86 は削除） [7,8]、多糖リアーゼ（ Polysaccharide Lyase）
は PL ファミリーとして 23 種類（ PL19 は削除） [9]、糖質エステラーゼ
（ Carbohydrate Esterase）は CE ファミリーとして 16 種類に分類されている。
また、関連タンパク質として糖質結合モジュール（ Carbohydrate -B inding 
Modules）が CBM ファミリーとして 67 種類（ CBM7、33 は削除）に分類さ
れており [10]、最近、新たな酵素群として Auxi l iary Act ivi t ies（AA ファミ
リー）が新設された  [11]。これらはデータベース CAZy（ ht tp: / /www.cazy.org/）
に登録されている。この分類法は、従来の反応形式による分類、すなわち












アノマーが異なる、アノマー反転型機構がある（ Fig.  1 -1） [12,13]。例外を
除き、両者とも二つの酸性アミノ酸残基（ Asp または Glu）が触媒残基とし
て働くことは共通しているが、アノマー保持型では一方が一般酸／塩基触
媒として、もう一方が求核性触媒として働き、共有結合中間体を挟んだ
double -displacement  mechanism であり（ Fig.  1 -1  A）、アノマー反転型では一
方が一般酸触媒で、もう一方が求核水を活性化する一般塩基触媒として働










ループにより初めて報告された glycosynthase は Agrobacterium  sp .由来の
GH1 に属するアノマー保持型酵素、 β -グルコシダーゼ（ EC 3.2 .1.21）の変
異体である [14]。これは、求核触媒残基 Glu368 を不活性な残基に置換する
ことにより、 α -グルコシルフルオリドをドナーとし、種々のアクセプター
に転移させるものであった（ Fig.  1 -2  A）。この報告以降、GH1 [15–17]、GH2 
[18,19]、GH5 [20,21]、GH7 [22]、GH10 [23,24]、GH16 [25–27]、GH17 [28]、
GH26 [29]、GH31 [30]、GH52 [31]  酵素由来の glycosynthase 化がなされ、
多くのオリゴ糖の化学‐酵素合成が報告されたが、これらはすべてアノマ
ー保持型酵素であった。しかし、 2006 年に Honda と Kitaoka によりアノマ
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ー反転型酵素を利用したオリゴ糖の酵素合成に関する報告 [32]がなされ、
状況が大きく変わった。 Baci l lus  halodurans 由来の GH8 に属する還元末端
キシロース遊離エキソオリゴキシラナーゼ（ BhRex、 EC 3.2.1.156）の
glycosynthase は、一般塩基触媒残基あるいは求核水を保持する残基に変異
を導入したものであり、 α -キシロビオシルフルオリドをドナー、キシロー
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Fig.  1 -1.  典型的な糖質加水分解酵素の反応機構  
(A)  アノマー保持型機構。2 段階目の反応で水の代わりに糖などが入ると、糖
転移反応を触媒する。 (B)  アノマー反転型機構。 1 段階の反応であるため、糖
転移反応を触媒し得ない。  
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Fig.  1 -2.  アノマー保持型および反転型酵素の glycosynthase 反応の例  
(A)  アノマー保持型である  Agrobacter ium  sp .由来  GH1 β -グルコシダーゼの加
水分解（上）および glycosynthase 反応（下）。(B)  アノマー反転型である Baci l lus  
halodurans  由来  GH8 還元末端キシロース遊離エキソオリゴキシラナーゼの
加水分解（上）および glycosynthase 反応（下）。  
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本研究では GH63 に属するタンパク質に着目した。 GH63 には真核生物
における一般的なタンパク質翻訳後修飾である N 結合型糖鎖に作用する酵
素プロセシング α-グルコシダーゼ  I（GI、 EC 3 .2.1.106）が属している。  
N 結合型糖鎖とは、糖タンパク質の Asn-Xaa-Ser/Thr 配列（Xaa は Pro
以外のアミノ酸）の Asn 残基に付加した糖鎖である [36 ,37]。真核生物の全
タンパク質のうち半数以上が糖タンパク質であるといわれており、そのう
ち約 90%が N 結合型糖鎖を有すると考えられている [38]。この糖鎖は、糖
タンパク質のフォールディングやオリゴマー化、安定性、輸送などに重要
な役 割を 果た し てい るこ とが 知 られ てい る [39]。 小胞 体品 質管 理 機構
（ endoplasmic ret iculum qual i t y cont ro l）は、糖タンパク質の正しいフォー
ルディングの促進、およびミスフォールディングした糖タンパク質の分解
を行い、異常タンパク質の蓄積を防ぐ機構である（ Fig.  1-3）[40,41]。まず、
小胞体膜に存在するドリコールピロリン酸上に多くの糖転移酵素によって
構築された糖鎖前駆体である 14 糖 Glc3 Man 9 GlcNAc 2（Glc,  glucose;  Man,  
mannose;  GlcNAc,  N -acetylglucosamine;  Fig.  1 -3 A）は、GT66 に分類される
オリゴ糖転移酵素（OSTase,  EC 2.4.1 .119）複合体によって小胞体内に輸送
されてきた新生ポリペプチドに付加する（ Fig.  1 -3 B）。この糖鎖は GH63
に属する GI および GH31 に属するプロセシング -グルコシダーゼ II（ GII,  
EC 3.2.1.84）によって A 鎖の末端にあるグルコース 2 残基が取り除かれる
（Glc1 Man 9 GlcNAc 2）。この時点で正しいフォールディングがされていない
糖タンパク質は、小胞体内在性のレクチン様シャペロンであるカルネキシ
ン（ CNX）およびカルレティキュリン（ CRT）に認識され、GT24 UDP-グ
ルコース：糖タンパク質グルコース転移酵素（ UGGT, EC 2.4.1 . -）と GII と
が共同する CNX/CRT サイクルが働く。このサイクルにおいて正しくフォー
ルディングした糖タンパク質は、GII により末端のグルコースが刈り込まれ
た（Man 9 GlcNAc 2）後、GH47 に分類される ER マンノシダーゼ I（ ERManI;  
EC 3.2.1 .113）によって B 鎖のマンノースが取り除かれ（Man 8 GlcNAc 2）、
ゴルジ体への分泌経路へ向かう。一方、正しくフォールディングされなか
った糖タンパク質の糖鎖（ Man 9 GlcNAc 2）は、 UGGT によってグルコシル
化され（Glc1 Man 9 GlcNAc 2）、再びフォールディングの機会が与えられるが、
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それでも正しいフォールディングがなされなかった糖タンパク質は、
ERManI や -マンノシダーゼ様タンパク質 EDEM 1–3、各種レクチンの働き
により、糖鎖のマンノース残基のトリミングを受けながら細胞質における
ユ ビ キ チ ン ‐ プ ロ テ ア ソ ー ム 分 解 系 へ と 導 か れ る （ 小 胞 体 関 連 分 解 ,  
ER-associated degradat ion,  ERAD）（ Fig.  1-3 B）。   
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Fig.  1-3.  N 結合型糖鎖前駆体と小胞体タンパク質品質管理機構  






の構造。GI および GII の加水分解す
る結合を示した。 (B)  小胞体タンパク質品質管理機構の模式図。GIIα,  プロセ
シング  α -グルコシダーゼ  I I  α サブユニット ;  GIIβ ,  プロセシング  α -グルコシ
ダーゼ  I I  β サブユニット ;  ERp57,  CNT /CRT と協同するジスルフィド結合形成
酵素 ;  Sec61p,  トランスロコン。他の略称については本文参照のこと。  
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GI は前述のように、N 結合型糖鎖プロセシングの最初の反応を担う鍵酵
素であるが、具体的には N 結合型糖鎖前駆体の Glc3 Man 9 GlcNAc 2 の非還元






により Aspergi l lus  brasi l iensis  ATCC 9642 株由来プロセシング α -グルコシダ
ーゼ I（ AbPGI）のクローニングおよび大腸菌発現系が構築され、糖鎖に対





菌  K-12 由来 YgjK は GH63 に属するタンパク質の中で最初に立体構造が決
定された酵素である（ Fig.  1 -4  A） [79]。本酵素は、GH37 トレハラーゼ [80]
や GH15 グルコアミラーゼ [81]、グルコデキストラナーゼ [82]、GH94 キト
ビオースホスホリラーゼ [83]と類似した構造を有しており、これらの触媒
ドメインは共通して (α/α) 6 -barrel 構造を呈している（ Fig.  1-4  B–E）。GH37
と GH63 は上位の分類である GH-G clan に、GH15 は GH65 [84]、GH125 [85]  







分解する酵素ではないかと考えられている [79]。  
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  Fig.  1 -4.  YgjK の立体構造および類似した構造を有する酵素  
(A)  YgjK の全体構造。 (B)  E.  col i  由来  GH37 トレハラーゼ。  
(C)  Thermoanaerobac ter ium thermosaccharoly t icum 由来  GH15  グルコアミラー
ゼ。  (D)  Arthrobacter  g lobi formis  由来  GH15 グルコデキストラナーゼ。 (E)  
Vibr io  proteoly t icus  由来  GH94 キトビオースホスホリラーゼ。  
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本研究では、GH63 に属する 2 種類のタンパク質、Aspergi l lus  brasi l i ensis  
由来  GI（ AbPGI）および大腸菌由来機能未知酵素 YgjK に着目し、GH63 酵
素の構造‐基質特異性相関の解明を目的とした。第 2 章では、大腸菌で発
現させた AbPGI の糖鎖や阻害剤を用いた性質解析、第 3 章では AbPGI の X
線結晶構造解析、第 4 章では YgjK の glycosynthase を利用した基質特異性
の解析について述べる。  
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第 2章  Aspergi l lus  brasi l i ensis  ATCC9642 由来  プロセシング -グルコシダー
ゼ I の性質解析  
 
2-1.  序論  
プロセシング α -グルコシダーゼ I（GI）は糖質加水分解酵素ファミリ
ー 63（GH63）に属し、小胞体内において新生ポリペプチドに付加した N 結
合型糖鎖前駆体 Glc3 Man 9 GlcNAc 2 の末端にある α-1 ,2-グルコシド結合を特
異的に加水分解し β -グルコースを遊離するアノマー反転型酵素である [67]。
GI につづく糖鎖プロセシングは小胞体品質管理機構に関わっており、 GI
に変異があると先天性グリコシル化異常症 IIb 型（ congeni tal  disorder  o f  
glycosylat ion type  IIb ,  CDG IIb）が発症することが知られている [86]。これ
までに、ヒトを含めた哺乳類 [43–55]、植物 [56–58]、真菌 [59,60]、酵母 [61–
75]由来のものの研究がなされており、遺伝子欠損株の解析、基質認識や阻
害剤の感受性、至適 pH など酵素学的知見が報告されている。中でも
Saccharomyces cerevis iae 由来の GI（ ScCwh41p）が最も良く研究されており、
異 種 宿 主 発 現 系 構 築 や 合 成 基 質 で あ る Glc 3 -O(CH 2 )8 COOCH 3 や
Glc3 Man-OMe に対する速度論的解析がなされている [63 ,75]。本研究室では
倉 方に より Aspergi l lus  brasi l iensis  [87]  ATCC 9642 （ 以前 は 、 A. niger  
ATCC9642 であった）由来 GI（ AbPGI）の cDNA のクローニングがなされ [76]、
松 本 に よ り 大 腸 菌 宿 主 発 現 系 の 構 築 [77] お よ び 本 来 の 基 質
Glc3 Man 9 GlcNAc 2 に対する活性測定の系が確立された [78]。発現系は、AbPGI
の N 末端側に疎水性の高い領域（ 1–23 アミノ酸残基）があることから、全
長（ Δ0）および、 16 または 23 アミノ酸残基を欠失させた変異体（ Δ16 ま
たは Δ23）をそれぞれ pGEX-5X-1 ベクター（GE Heal thcare）に組み込み、
グルタチオン S -トランスフェラーゼ（GST）融合タンパク質（GST-AbPGIΔ0,  
GST-AbPGIΔ16,  GST-AbPGIΔ23）として発現するように設計されている。  
本研究では AbPGI の基質認識や反応機構を解明するため、リコンビナ
ント酵素による Glc3 Man 9 GlcNAc 2 およびその部分構造である Glc3 Man 4 を蛍
光標識したものに対する反応速度論的解析に加え、阻害剤を用いた解析を
行った。   
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2-2.  材料と方法  
4-2-1.  発現および精製  
AbPGI の発現は、本研究室にて構築された大腸菌宿主発現系  [77]  を
用いた。発現プラスミド pGEX-5X-1-AbPG IΔ0、 pGEX-5X-1-AbPGIΔ16、
pGEX-5X-1-AbPGIΔ23 を用いて大腸菌  HMS174 を形質転換し、GST 融合
タンパク質を発現させた。形質転換体を 50 μg/mL のアンピシリンを含ん
だ Luria-Bertani（ LB/Amp +）プレート培地に植菌し、 37ºC で培養してシ
ングルコロニーを得た。シングルコロニーを拾い、 40 mL の LB/Amp +液
体培地に植菌後、前培養として一晩振盪培養を 37ºC にて行った。その前
培養液 10 mL を 1 L の LB/Amp +液体培地に接種し、引き続き 37ºC で振盪
培 養 を 行 っ た 。 OD6 0 0  = 0 .6  程 度 に な っ た 時 点 で i sopropyl  
β -D-thiogalactopyranoside（ IPTG）を終濃度 10 μM になるように添加し、
25ºC で 5 h の発現誘導を行った。遠心分離（ 7,000×g ,  5  min）により集菌
し、−20ºC で凍結保存した。菌体を 50 mM NaCl を含んだ 20 mM Tris -HCl
緩衝液（ pH 8 .5）（ 20 mL /  培地 1 L 分の菌体）に懸濁した後、超音波発
生機  UD-201（ Tomy Digi tal  Biology）を用いて、菌体を破砕（Output ,  3;  Duty,  
50;  5  min,  2 回）し、遠心分離（ 10,000×g ,  20 min）により得られた上清を
回収した。  
得られた粗酵素液 20 mL から Econo-Colomn（ 2.5  cm I.D.×15 cm、
Bio-Rad Laboratories）に充填した 15 mL のグルタチオンアガロース
（ Sigma-Aldrich）を用いたアフィニティークロマトグラフィーにより、
目的タンパク質を精製した。まず、 50 mM NaCl を含んだ 20 mM Tris -HCl
緩衝液（ pH 8.5）によって平衡化したグルタチオンアガロースに粗酵素
液を注ぎ、 4ºC で 30 分間静置した。次に、 1% (v/v)  Tri ton X-100（和光純
薬）および 50 mM NaCl を含んだ 30 mL の 20 mM Tris -HCl 緩衝液（ pH 8.5）
を 5 回通し、さらに Tri ton  X-100 を含まない 30 mL の同緩衝液を 1 回通
すことで非結合タンパク質を溶出させた。その後、 10 mM 還元型グルタ
チオン（ナカライテスク）および 50 mM NaCl を含んだ 15 mL の 20 mM 
Tris -HCl 緩衝液（ pH 9.0）を 3 回通し、目的タンパク質を溶出させた。溶
出は全て自然落下によって行い、10 分間で 30 mL の溶液が流れ出るよう
- 16 - 
 
に Econo-Column のコックを調節した。  
タ ン パ ク 質 の 純 度 は 7.5% (w/v) ア ク リ ル ア ミ ド ゲ ル を 用 い た
SDS-PAGE [88]  に供し、 Coomasie Br i l l iant  Blue（CBB）によるゲル染色
を行うことで確認した。分子量マーカーは LMW Marker Kit（ Phosphorylase  
b,  97 kDa;  Albumin,  66 kDa;  Ovalbumin,  45 kDa;  Carbonic anhydrase,  30 
kDa;  Trypsin inhibi tor,  20 .1 kDa;  α-Lactalbumin,  14.4 kDa;  GE Heal thcare）
を用いた。  
 
4-2-2.  糖鎖の調製  
本酵素の活性測定には、理化学研究所  伊藤幸成先生、群馬大学  松尾
一郎先生から御供与頂いた Glc3 Man 9 GlcNAc 2  および Glc3 Man 4  [89]  にピ
リ ジ ル ア ミ ノ （ PA ） 化  [90]  に よ る 蛍 光 標 識 を 施 し た も の
（Glc3 Man 9 GlcNAc 2 -PA および Glc3 Man 4 -PA）を基質として用いた。PA 化
には GlycoTAG（タカラバイオ）を使用した。 PA 化した糖鎖を Asahipak  
NH2P50-4E（ 4.6 mm I.D.×250 mm, Shodex）カラムおよび蛍光検出器 L-2480
が付属した高速液体クロマトグラフ LaChrom Eli te  L-2100（日立ハイテク）
を用いた順相の高速液体クロマトグラフィー（ HPLC）に供し精製した。
順相 HPLC の溶出には、97% (v/v)  アセトニトリル‐ 0.3% (v/v)  酢酸アン
モニウム緩衝液（ pH 7.0）（溶媒 A）と 10% (v/v)  アセトニトリル‐ 0.3% 
(v/v)  酢酸アンモニウム緩衝液（ pH 7.0）（溶媒 B）を用いた。まず、 70% 
溶媒 A /  30% 溶媒 B でカラムを平衡化し、サンプルを添加後、 20 min か
けて溶媒 B の割合を 30%から 65%にすることで溶出させた。流速は 0.8  
mL/min、カラム温度は 40ºC、 L-2480 の励起波長は 310 nm、蛍光波長は
380 nm に設定し、 PA 化糖鎖を検出した。分取したそれぞれの PA 化糖鎖
溶液から遠心エバポレーター  CVE-3100（ Eyela）を用いて溶媒を除去後、
蒸留水に溶解し、再度順相 HPLC に供し、得られたクロマトグラムのピ
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4-2-3.  活性測定  
GST-AbPGIΔ0、GST-AbPGIΔ16、GST-AbPG IΔ23 のうち、もっとも収量
が多かった GST-AbPGIΔ16（結果は 2-3-1 項に記載）を活性測定に用いる
こととした。グルタチオンアガロースより溶出した GST-AbPG IΔ16 を含
む画分を回収し、 Centricon-Plus  20（NMWL, 30 kDa;  Mil l ipore）を用いて
濃縮するとともに 20 mM リン酸ナトリウム緩衝液（ pH 7 .0）に置換した。
この際、目的タンパク質の収率を向上させる目的で、 Centricon-Plus  20
のセルロースアセテート膜を 5% (v/v)  N ,N -dimethyldodecylamine  N -oxide
（和光純薬）で事前にリンスしている。タンパク質の定量は 280 nm にお
ける吸光度から測定する紫外吸収法  [91]  で行った。ProtParam server  [ 92]  
で計算した GST-AbPGIΔ16 のモル吸光度係数は  204,026、分子量は  118  
kDa である。反応速度論的解析には、 2 μL の 0.15  mg/mL GST-AbPGIΔ16
と、 38 μL の 20–200 pmol  Glc3 Man 9 GlcNAc 2 -PA または Glc3 Man 4 -PA を含
む 20 mM リン酸ナトリウム緩衝液（ pH 7.0）とを混合し、計 40 μL の反
応溶液を調製した。反応溶液を 25ºC でインキュベートし、0–30 min 間で
10 min 毎に 10 μL ずつ分取して 95ºC で 5 min 間処理することにより反応
を停止した。反応サンプルは遠心分離（ 18,000×g,  5  min）し、その上清
5 μL を Asahipak NH2P50-4E カラムを用いた順相 HPLC により分析した。
HPLC の溶出条件は 2-2-2 に記載したものと同様である。糖鎖の大きさは
グ ルコ ー スが α- (1→6)で 直 鎖 状 に 結 合し た デ キ ス ト ラン 加 水 分 解 物
Glucose Oligomer 4–20（ 4–20 糖 ,  生化学工業）の PA 化したものをスタン
ダードとして判断した。各速度論パラメータは、 KaleidaGraph（ Synergy 
Software）を用いた非線形回帰分析にて求めた。  
 
4-2-4.  阻害実験  
GI の基質の部分構造であるコージビオース（ Glc-α(1→2 )-Glc）および
ニゲロース（Glc-α(1→3)-Glc）、阻害剤である 1-デオキシノジリマイシン
（DNJ）を用いて阻害実験を行った。阻害実験は、0.3 mg/mL に調製した
GST-AbPGIΔ16 溶液を 1 μL、 10 pmol の Glc3 Man 9 GlcNAc 2 -PA を含んだ 20 
mM リン酸ナトリウム緩衝液（ pH 7.0）を 8 μL、阻害剤溶液を 1 μL 混合
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し、25ºC で 10 min 反応させた。このとき、阻害剤は、DNJ とコージビオ
ースは終濃度 25–1000 μM になるように、ニゲロースは終濃度 1–10 mM
になるように添加した。 95ºC で 5 min 間処理し、反応を停止させ、遠心
分離（ 18,000×g,  5  min）し、その上清 5 μL を Asahipak  NH2P50-4E カラム
用いた順相 HPLC により分析した。   
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2-3.  結果  
4-3-1.  発現および精製  
大腸菌  HMS174 で発現させた GST-AbPGI16 を含む粗酵素液をグル
タチオンアガロース‐アフィニティークロマトグラフィーで精製するこ
とで、 SDS-PAGE において GST-AbPGI16 が単一のバンド（約 118 kDa）
として得られた（ Fig.  2-1）。比較として GST-AbPGIΔ0（約 120 kDa）およ
び GST-AbPGIΔ23（約 117 kDa）も同様に発現および精製を行った。バン
ドの濃さから GST-AbPG IΔ16 が最も多く可溶性画分に存在し、回収量も
高いことを確認した。これは本研究室  松本の報告と一致するものであっ
た [77]。  
 
4-3-2.  PA 化糖鎖に対する反応速度論的解析  
Glc3 Man 9 GlcNAc 2 -PA に GST-AbPGI16 を作用させ、反応生成物を
HPLC により解析した（ Fig.  2 -2）。反応時間 0 min におけるクロマトグラ
ムと比較すると、反応 10 min 後では保持時間 15.5 min に新たなピークが
Fig.  2 -1.  GST 融合 AbPGI の発現と精製  
大腸菌  HMS174 で発現させた GST -AbPGIΔ0、GST -AbPGIΔ16、GST - AbPGIΔ23
を精製し、 SDS-PAGE に供し純度を解析した。レーン 1,  分子量マーカー ;  レ
ー ン 2–4,  GST -AbPGIΔ0;  レ ー ン 5–7,  GST -AbPGIΔ16;  レ ー ン 8–10,  
GST -AbPGIΔ23 の各精製段階を示す。レーン 2,  5 ,  8 ,  不溶性画分 ;  レーン 3,  6 ,  
9 ,  可溶性画分 ;  レーン 4,  7 ,  10 ,  グルタチオンアフィニティークロマトグラフ
ィーによる精製後。  矢印は目的タンパク質、 GST- AbPGIΔ0 （ 120 kDa）、
GST -AbPGIΔ16（ 118  kDa）および  GST -AbPGIΔ23（ 117 kDa）を示す。  
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現れ、さらに反応 20 min 後ではこのピークが大きくなった（ Fig.  2-2  左
パネル）。スタンダードと比較すると、このピークと基質のピークとの間
に 1 糖分の差があることから、GST-AbPGI16 により Glc 3 Man 9 GlcNAc 2 -PA
か ら 非 還 元 末 端 側 α-1 ,2- グ ル コ ー ス 残 基 が 刈 り 取 ら れ た
Glc2 Man 9 GlcNAc 2 -PA に相当するピークであると考えられた。同様に
Glc3 Man 4 -PA を基質に用いて解析したところ、保持時間 9 min に新たなピ
ークが現れ、時間経過に伴うピークの増大が見られた（ Fig.  2 -2 右パネ
ル）。このピークはスタ
ンダードとの比較から、
Glc3 Man 4 -PA より非還元
末端側 α-1 ,2-グルコース
が 刈 り 取 ら れ た
Glc2 Man 4 -PA であると考
えられた。これは本研究
室  松本の報告と一致
する [78]。  
  












GST -AbPGIΔ16 を 0–30 min  作用させ、反応産物を HPLC にて解析し
た。矢印はそれぞれの反応産物を示す。一番下に標準物質である PA
化 Glucose  Ol igomer  4 –20 の溶出パターンを示した。各基質を模式図
で表した :  Glc ,  △（緑） ;  Man,  ○（オレンジ） ;  GlcNAc,  □（青） ;  ピリ
ジルアミノ基 ,  楕円（紫）。  
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GST-AbPGIΔ16 の Glc3 Man 9 GlcNAc 2 -PA または Glc3 Man 4 -PA に対する
速度論パラメータを求めるため、基質濃度を 0.5–5.0 μM と変化させた反
応溶液を調製し、 0–30 min までのタイムコースをとり、HPLC による定
量的解析を行った。いずれも生成物の増加は直線的ではなかった（ Fig.  
2-3  A,  B）が、二次曲線に回帰し原点における接線の傾きから各基質濃度
における反応初速度を算出し、[S] /v0 プロットを作成した（ Fig.  2 -3 C,  D）。
非線形回帰により求められた速度論パラメータを Table  2 -1 にまとめた。 
 
Fig.  2 -3.  GST-AbPGIΔ16 の活性  










-PA (B)  に対する反応のタイ
ムコース。各基質濃度について  0.5  μM,  ♦ ;  1 .0  μM,  ◊;  1 .5  μM,  ▲;  2 .0  μM,  △ ;  3 .0  











-PA (D)  に対する反応速度論的解析。各基質濃度  [S]  におけ
る反応初速度  v
0
 をプロットした。プロットを  Kale idaGraph を使用して非線
形回帰解析をし、各反応速度パラメータを求めた。  
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Table 2-1.  PA 化糖鎖に対する速度論パラメータ  
Substrate  k c a t  (s
- 1





Glc3 Man 9 GlcNAc 2 -PA 1,450±60  6.1±0.4  2.4×10
8
 




4-3-3.  阻害剤の影響  
GI の強力な阻害剤として知られる DNJ と糖鎖の部分構造であるコー
ジビオースおよびニゲロースが GST-AbPGIΔ16 の Glc3 Man 9 GlcNAc 2 -PA に
対するに与える影響を調べた（ Fig.  2-4）。DNJ およびコージビオースは
ほぼ同等の阻害を示し、活性を 50%阻害する濃度（ IC 5 0）はいずれも 20 μM
であった。一方、ニゲロースの IC 5 0 は 1.9 mM と、DNJ およびコージビ
オースの IC 5 0 より 9.5 倍と高い値を示し、弱い阻害であることがわかっ
た。  
  






-PA 加水分解反応に対する阻害剤の影響  
(A)  DNJ  (○)  およびコージビオース  (●)  の各濃度における GST -AbPGIΔ16 の活
性。 (B)  ニゲロース (■)  の各濃度における  GST -AbPGIΔ16 の活性。  
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2-4.  考察  
GST-AbPGIΔ16 は Glc3 Man 9 GlcNAc 2 -PA および Glc3 Man 4 -PA の末端に
ある α-1,2-グルコシドを加水分解し、それぞれ Glc2 Man 9 GlcNAc 2 -PA およ
び Glc2 Man 4 -PA を遊離する活性を示した。 30 min 以上長くインキュベー
ションしてもさらに短い糖鎖が検出されなかったことから、本酵素は糖
鎖の α-1,2-グルコシド結合に特異的であると示唆された。  
GI の活性測定は現在までに、 3 H あるいは 1 4 C ラベルを施した糖鎖
（Glc3 Man 9 GlcNAc 2）を調製し測定する方法や合成基質を用いてグルコー
ス‐オキシダーゼ法による遊離グルコースを定量する方法が用いられて
きた。前者は、ヒト  [52]  をはじめ、ラット  [44]、ウシ  [48]、ブタ  [49]、
S.  cerevis iae  [62]、ヤエナリ（リョクトウ） [57]  由来の GI の活性測定に
用いられ、後者は ScCwh41p において用いられた  [63,75]。3 H ラベル糖鎖
および 1 4 C ラベル糖鎖は基質濃度を測定することが困難であり、速度論
的 パ ラ メ ー タ が 出 さ れ て い な い 。 一 方 、 合 成 基 質 で あ る
Glc3 -O(CH 2 )8 COOCH 3 および Glc3 Man-OMe に対する ScCwh41p の K m 値は  
それぞれ 1.28 mM および 1.26 mM であると報告されている [63,75]。  
GST-AbPGIΔ16 の Glc3 Man 9 GlcNAc 2 -PA および Glc3 Man 4 -PA に対する
Km 値はいずれも µM オーダーであり、触媒効率  k c a t /Km を比較すると同等
であることがわかった。このことから、GST-AbPGIΔ16 は Glc3 Man 9 GlcNAc 2
の糖鎖骨格のうち、グルコースが付いている A 鎖を認識しており、
GST-AbPGIΔ16 の活性には B 鎖および C 鎖のマンノース残基の有無はほ
とんど影響しないことが示唆された。 ScCwh41p の合成基質に対する K m
値は mM オーダーであり、GST-AbPGIΔ16 の PA 化糖鎖に対する Km 値よ
りはるかに高い値である。これは基質の構造の違いが一つの要因と考え
られる。Glc3 -O(CH 2 )8 COOCH 3 はグルコース  3 残基の還元末端側に糖では
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本研究では基質の量に限りがあるため、各阻害剤の K i 値を求めるには
至らなかったが、DNJ とコージビオースの阻害が同等であること（いずれ
も IC 5 0  = 20 μM）がわかった。ブタの肝臓および S.  cerevis iae 由来の GI
を用いた阻害実験（基質には 1 4 C ラベル Glc3 Man 9 GlcNAc 2）において DNJ
の阻害定数 K i 値はそれぞれ 2.1  μM および 16 μM であり、コージビオース
の K i 値は 92 μM および 55 μM であると報告がある [49,62]。これは GI の基







GI が属する GH63 タンパク質は (α/α) 6 -barrel からなる触媒ドメインを
有している  [79]。この構造は、GH37 トレハラーゼ [80]や GH15 グルコア
ミラーゼ  [81]、GH15 グルコデキストラナーゼ [82]と類似している。大腸
菌由来 GH37 トレハラーゼのトレハロース（ Glc-α(1→1) -Glc）に対する
K m 値および A. niger  由来 GH15 グルコアミラーゼのマルトヘキサオース
に対する Km 値はそれぞれ 0.41mM [80]および 0.12  mM [93]  と、いずれも
mM オーダーである。また、 α-アミラーゼ  [94,95]  や β -アミラーゼ [96]、
α-グルコシダーゼ [97–99]  など α-グルコシドに作用する酵素も K m 値が mM
オーダーであり、GST-AbPGIΔ16 の Km 値はこれら α -グルコオリゴ糖を加
水分解する酵素と比較しても格段に低いことがわかった。  
以上のことから AbPGI は、小胞体内において新生ポリペプチドに付加
した糖鎖 Glc3 Man 9 GlcNAc 2 の非還元末端側 α -1,2-グルコシド結合を速やか
に加水分解しグルコースを取り除くものと考えられた。N 結合型糖鎖の末
端グルコース二残基は GI および GII により刈り取られ、グルコース一残
基が残った糖鎖（ Glc1 Man 9 GlcNAc 2）は CNX/CRT サイクルの標識となる
が、最終的にすべてのグルコースが除かれる（ Fig.  1-3）。では、この末端
のグルコース残基とそれを取り除く GI の機能とは何なのか。末端のグル
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コース三残基は、ドリコールピロリン酸上に構築された糖鎖 Man 9 GlcNAc 2
に 三 つ の 糖 転 移 酵 素 Alg6 、 Alg8 、 Alg10 に よ っ て 付 加 さ れ る [37] 。
Glc3 Man 9 GlcNAc 2 の末端 α -1,2-グルコースは Alg10 により付加されるが、
Alg10 を欠損させると OSTase による N -グリコシル化の反応効率が顕著に
低下することの報告がある [100]。したがって、α-1 ,2-グルコースは OSTase
により認識されており、糖転移反応における重要な標識と考えられる。し
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第 3章  Aspergi l lus  brasi l i ensis  ATCC9642 由来  プロセシング -グルコシダー
ゼ I の結晶化と X 線回折強度測定  
 
3-1.  序論  
プロセシング α -グルコシダーゼ I（GI）は、さまざまな生理機能を有
する N 結合型糖鎖のプロセシングにおいて重要な役割を果たしている。糖
鎖プロセシングにおける GI の機能を理解するためには GI の反応機構や基
質認識機構を解明する必要があり、本酵素の立体構造解析が求められる。
2012 年までに GH63 で立体構造が明らかになっているのは大腸菌由来機能
未知酵素 YgjK [79]（ PDB 3D3I）および構造ゲノミクスプロジェクトによる
Thermus thermophi lus  HB8 由来機能未知タンパク質 TTHA0978（ PDB 2Z07）
といずれも真正細菌由来の機能未知タンパク質であった。 YgjK と AbPGI
との全アミノ酸配列の相同性は 11%と低く、触媒ドメインの一部に相当す
る C 末端側 200 アミノ酸残基にしぼると 20%程度と少し高くなる。しかし、
これら真正細菌由来タンパク質の構造を基にした GI のホモロジーモデリ
ングは困難であるため、GI の X 線結晶構造解析が求められた。その中でご




Glc3 Man 9 GlcNAc 2 やその構成糖、阻害剤などリガンドとの複合体構造解析
が求められる。本研究では、GI の基質認識や反応機構を立体構造から明ら
かにするため、AbPGI の X 線結晶構造解析を目的とし、結晶化および X 線
回折強度測定を行った。   
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3-2.  材料と方法  
3-2-1.  発現プラスミドの構築  
目的タンパク質を大量に得るため、前章で述べた発現系より大量に得
られる発現系を検討した。His タグ融合タンパク質として発現させるため、




5’-GAG TCA ACA TAT GGC TCC GGC CGA TGA TCT CTC -3’  
 
A.niger_G1_insert_stop_Not1  [77]  
5’-ATA CAT ACT TCG CCT ACA GGG AG G CGG CCG CTT ACA GCT CGT 
CAT-3’  
 
AbPGI の cDNA が組み込まれているプラスミド pGEM-T-AbPGI-cDNA-Δ 
(EcoRI,  Not I)  [77]  を鋳型に、耐熱性ポリメラーゼ KOD-Plus-Neo（東洋紡）
を用いて PCR を行った。反応溶液の組成は KOD-Plus -Neo のマニュアル
に従い、 94ºC で 2 min の predenature を行った後、 [98ºC を 10 sec、 50ºC
を 30 sec、 68ºC を 1.5 min]を 25 サイクル行うことで DNA を増幅した。
PCR 産物を QIAquick PCR Puri f icat ion  Kit（QIAGEN）を用いて生成した
後、 Nde  I および Not  I で処理をした。同様に制限酵素処理をした
pET-28a(+)と混合し、 Ligat ion  Mix（タカラバイオ）を用いてライゲーシ
ョン反応し、発現プラスミド pET28a-AbPG IΔ23 を構築した。これは、AbPGI
の N 末端側に存在する疎水性の高い領域（ 1–23 アミノ酸残基）を削り、
N 末 端 側 に thrombin 認 識 部 位 を 挟 ん で His タ グ
（MGSSHHHHHHSSGLVPRGSHM-,  下線は th rombin 認識部位）を付加す
る設計になっている。残基の番号は nat ive 酵素（Met1–Leu822、GenBank 
BAK64066.1）を基準とする。リコンビナント酵素（ His-AbPGIΔ23）の N
末端 Met は 3 番となる（Met3）。  
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3-2-2.  発現および精製  
発現プラスミド pET28a-AbPGIΔ23 を用いて大腸菌  BL21 (DE3)  を形
質転換し、His タグ融合タンパク質（His-AbPGIΔ23）を発現させた。形質
転換体を 50 μg/mL のカナマイシンを含んだ LB（ LB/Kan+）プレート培地
に植菌し、 37ºC で培養してシングルコロニーを得た。シングルコロニー
を拾い、40 mL の LB/Kan+液体培地に植菌後、前培養として一晩振盪培養
を 37ºC にて行った。その前培養液 10 mL を 1 L の LB/Kan+液体培地に接
種し、引き続き 37ºC で振盪培養を行った。 OD6 0 0  = 0.6  程度になった時
点で IPTG を終濃度 0.1 mM になるように添加し、 20ºC で 20 h の発現誘
導を行った。遠心分離（ 7,000×g ,  5  min）により集菌し、 −20ºC で凍結保
存した。菌体を 300 mM 塩化ナトリウムおよび 20 mM イミダゾールを含
んだ 50 mM リン酸ナトリウム緩衝液（ pH 8.0）（ 30 mL /  培地 500 mL 分
の菌体）に懸濁した後、超音波発生機  UD-201（ Tomy Digi tal  Biology）を
用いて、菌体を破砕（ Output ,  3;  Duty,  50;  5  min,  2 回）し、遠心分離
（ 10,000×g ,  20  min）により得られた上清を回収した。  
得られた粗酵素液 30 mL から Econo-Colomn（ 2.5 cm I .D.×15 cm、
Bio-Rad Laboratories）に充填した 10 mL の nickel -ni t r i lot r iacet ic  acid
（Ni-NTA）アガロース（QIAGEN）を用いたアフィニティークロマトグ
ラフィーにより、目的タンパク質を精製した。まず、 300 mM 塩化ナト
リウムおよび 20 mM イミダゾールを含んだ 50 mM リン酸ナトリウム緩
衝液（ pH 8.0）によって平衡化した Ni-NTA アガロースに粗酵素液を注い
だ後、 50 mL の同緩衝液で非結合タンパク質を溶出させた。つづいて、
30 mL の 300 mM 塩化ナトリウムおよび 250 mM イミダゾールを含んだ  
50 mM リン酸ナトリウム緩衝液（ pH 8.0）で目的タンパク質を溶出させ
た。溶出は全て自然落下によって行い、 10 分間で 30 mL の溶液が流れ出
るように Econo-Column のコックを調節した。目的タンパク質を含む画分
を回収し、Amicon Ultra -15（NMWL, 30 kDa;  Mil l ipore）を用いて 10 mM リ
ン酸ナトリウム緩衝液（ pH 7 .0）に置換した。  
タ ン パ ク 質 の 純 度 は 10% (w/v) ア ク リ ル ア ミ ド ゲ ル を 用 い た
SDS-PAGE [88]  に供し、 CBB によるゲル染色を行うことで確認した。分
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子量マーカーは LMW Marker  Kit（ Phosphorylase  b,  97  kDa;  Albumin,  66  
kDa;  Ovalbumin,  45  kDa;  Carbonic anhydrase,  30 kDa;  Trypsin inhibi tor,  20.1  
kDa;  α-Lactalbumin ,  14.4 kDa;  GE Heal thcare）を用いた。精製したタンパ
ク質の定量は 280 nm における吸光度から測定する紫外吸収法  [91]  で行
った。 ProtParam server  [92]  で計算した His-AbPGIΔ23 のモル吸光度係数
は 160,660、分子量は 93.0 kDa である。  
 
3-2-3.  活性測定  
活性測定には、2 μL の 0.15 mg/mL His-AbPGIΔ23 と、38 μL の 20 pmol  
Glc3 Man 9 GlcNAc 2 -PA を含む 100 mM リン酸ナトリウム緩衝液（ pH 7.0）
とを混合し、計 40 μL の反応溶液を調製した。25ºC で 20 min のインキュ
ベート後、 95ºC で 5 min 処理することにより反応を停止した。反応サン
プルは遠心分離（ 18,000× g,  5  min）し、その上清 5 μL を Asahipak  
NH2P50-4E カラムを用いた順相 HPLC により分析した。HPLC の溶出条
件は 2-2-2 に記載したものと同様である。  
 
3-2-4.  結晶化  
結晶化条件の初期スクリーニングはスクリーニングキットである
Crystal  Screen、Crys tal  Screen 2、 PEG/Ion Screen（Hampton Research）を
用いた。結晶化はすべてハンギングドロップ蒸気拡散法にて行い、温度
は 4ºC あるいは 20ºC とした。 10–40 mg/mL の His-AbPGIΔ23（ 10 mM リ
ン酸ナトリウム緩衝液 ,  pH 7.0）を調製し、1 μL のタンパク溶液と等量の
結晶化母液とを、撥水処理を施したカバーガラス上で混合し、セッティ
ングした。 PEG/Ion Screen は、キットの溶液と 1 M Tris -HCl（ pH 8.5）の
体積比が 9 :  1  になるように混合し、結晶化母液とした。結晶化条件の最
適化には 15–24% (w/v) PEG3350（Hampton）、 0.2–0.3 M クエン酸三ナト
リウムあるいはリン酸水素二ナトリウム、 0.1 M Tris -HCl（ pH 8.0–9.0）
を母液として用い、タンパク溶液と母液はそれぞれ、 1.5 μL ずつ混合し
た。また、基質の構成糖であるグルコース、マンノース、コージビオー
ス、ニゲロース、そして阻害剤である DNJ を結晶化ドロップに加え、共




3-2-5.  X 線結晶構造解析  
His-AbPGIΔ23 の結晶を CryoLoop（Hampton Research）で拾い、抗凍
結剤に浸けた。抗凍結剤は結晶化母液に 20% (v/v)  グリセロールを加え
たもの、 PEG3350 の濃度を 35% (v/v)  にしたもの、あるいは Paratone-N




ロトロン放射光のビームライン PF BL5A あるいは PF-AR NW12A を利用







った。得られたデータから HKL2000 [102]  を用いて格子定数、および空
間群を決定した。位相の決定は、ScCwh41p の立体構造（ PDB 4J5T）を鋳
型とし、CCP4 [103]  に搭載されている自動分子置換プログラム MrBUMP 
[104]  を用いて分子置換法により行った。手動でのモデル構築には Coot  
[105]  により行い、電子密度およびモデルの改善には Buccaneer [106]  を
使用した。精密化には Refmac5 [107]  を使用した。 X 線回折強度測定に
関するパラ メー タは Table 3-1 にまとめた 。立 体構造の図 は PyMol
（ ht tp: / /www.pymol .org/）を用いて作成した。   
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3-3.  結果  
3-3-1.  発現および精製  
N 末端側 23 アミノ酸残基を削った変異体を His タグ融合タンパク質と
して大腸菌  BL21 (DE3) 株で発現させた。さまざまな発現誘導条件を検
討した結果、0.1 mM IPTG、18ºC、20 h の発現誘導条件において、可溶性
画分に最も多くの目的タンパク質の存在が認められた（ Fig.  3 -1）。アミ
ノ酸配列から計算した His-AbPG IΔ23 の分子量が 93 kDa であるので、
SDS-PAGE の結果はこれと一致するものである。Ni-NTA アガロース‐ア
フィニティークロマトグラフィーで精製を行ったところ、 SDS-PAGE に
おいてほぼ単一のバンドになるまで精製することができた（ Fig.  3-2）。  
 
Ni-NTA 精製後に得られたタンパク質量は 500 mL 培養あたり 25 mg であ
り、従来の発現系と比較しておよそ 100 倍量のタンパク質を得ることに
成功した。Glc3 Man 9 GlcNAc 2 -PA に対する活性を測定したところ、末端の
α-1 ,2-グルコシドを加水分解する活性が認められ、20 min の反応で基質の
94.8% を分解した（ 3.16 pmol  min - 1  µg protein - 1）（ Fig.  3 -3）。  
 
 
Fig.  3 -1.  His -AbPGIΔ23 の発現確認  
His -AbPGIΔ23 を大腸菌  BL21 (DE3)  株で発現させる際の、 IPTG 濃度、培養温
度、培養時間を検討した。 M, 分子量マーカー ;  P ,  菌体破砕液沈殿（不溶性画
分） ;  S ,  菌体破砕液上清（可溶性画分）。矢印は目的タンパク質を示す。  
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3-3-2.  His-AbPG IΔ23 の結晶化  
10、 20、 40 mg/mL の His-AbPGIΔ23 を調製し、 Crystal  Screen および
Crystal  Screen 2 を用いて結晶化条件のスクリーニングをした。 40 mg/mL
のタンパク質溶液を用いた際、 Crystal  Screen No.  17（ 0.2 M 硫酸リチウ
ム、 0.1 M Tris -HCl (pH 8 .5)、 30% (w/v) PEG4000）において、数日後、沈
殿中に単結晶の生成が見られた（ Fig .  3-4  A）。PEG/ Ion Screen を用いた二
Fig.  3 -2.  His -AbPGIΔ23 の Ni アフィニティ
ークロマトグラフィーによる精製  
His -AbPGIΔ23 を大腸菌  BL21 (DE3)  株で発現
させ、菌体破砕液上清を Ni-NTA アガロースに
供した。レーン 1,  分子量マーカー ;  レーン 2,  
菌体破砕液上清 ;  レーン 3,  20  mM イミダゾー
ルを含む緩衝液での溶出画分 ;  レーン 4,  250  
mM イ ミ ダ ゾ ー ル を 含 む 緩 衝 液 で の 溶 出 画
分。矢印は目的タンパク質を示す。  







-PA に His -AbPGIΔ23 を 20 min  作用させ、反応産物を HPLC
にて解析した。白矢印は基質、黒矢印は反応産物を示す。基質は模式図で表し
た :  Glc ,  △（緑）;  Man,  ○（オレンジ）;  GlcNAc,  □（青）;  ピリジルアミノ基 ,  楕
円（紫）。  
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次スクリーニングにより、No. 38（ 0.2 M 酒石酸アンモニウム、20% (w/v)  
PEG3350）、No. 40（ 0.2 M リン酸水素二ナトリウム、20% (w/v) PEG3350）、
No. 42（ 0.2 M リン酸水素二カリウム、20% (w/v) PEG3350）、No. 44（ 0.2  
M リン酸水素二アンモニウム、 20% (w/v) PEG3350）、No. 46（ 0.2 M ク
エン酸三ナトリウム、 20% (w/v) PEG3350）それぞれと 1 M Tris -HCl（ pH 
8.5）を 9 :  1  で混合した結晶化母液を用い場合に、質に差が見られるも
のの結晶が見られた（ Fig.  3-4 B–F）。さらなる条件検討の結果、 18–24% 
(w/v) PEG3350、 0.1 M Tris -HCl（ pH 8 .0–9.0）、 0.2–0.3 M クエン酸三ナト
リウムあるいは 0.2–0.3 M リン酸水素二ナトリウムの結晶化条件におい
て比較的美しい単結晶が得られた（ Fig.  3-4  G– I）。  
 
3-3-3.  His-AbPG IΔ23 の X 線結晶構造解析  
さまざまな条件下で作製した His-AbPG IΔ23 の結晶を KEK のビームラ
インにて X 線回折強度測定を行ったところ、多くの結晶が 8 Å 前後の回
折しか与えなかった。しかし、 Fig.  3 -4 H の結晶の一つが 3.4  Å 分解能と
低分解能ではあるが、回折強度測定を行ったサンプルの中で最も良い回
折を与えたので、回折データを収集した。結晶は空間群 P21 21 2 1 に属して




 または  2 .04  Å3  Da - 1 で、
溶媒含有率はそれぞれ 59.8% または  39.7%、単位格子中に含まれる
His-AbPGIΔ23 分子はそれぞれ 2 分子または 3 分子と見積もられた。最近




られる領域、N 末端、 C 末端については、低分解能であるため電子密度
が明瞭ではなく、モデルを正しく当てはめることができなかった。しか
し、おおよその主鎖構造は追うことができ、全体のフォールドは明らか
にすることができた（ R f a c t o r  = 27 .1%,  R f r e e  = 35 .3%）（ Fig.  3-5）。  
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Fig.  3 -4.  His -AbPGIΔ23 の結晶化  
(A)  Crys ta l  Screen  を 用 い た 初 期 ス ク リ ー ニ ン グ で 生 成 し た 結 晶 。 (B–F)  





0.2 M lithium sulfate
0.1 M Tris-HCl, pH 8.5
30% (w/v) PEG4000
Reservoir solution
PEG/Ion No.38 (+ Tris buffer) 
0.18 M ammonium tartrate dibasic
18% (w/v) PEG3350
0.1 M Tris-HCl (pH 8.5)
Reservoir solution
PEG/Ion No.40 (+ Tris buffer) 
0.18 M sodium phosphate dibasic
18% (w/v) PEG3350
0.1 M Tris-HCl (pH 8.5)
Reservoir solution
PEG/Ion No.42 (+ Tris buffer) 
0.18 M potassium phosphate dibasic
18% (w/v) PEG3350
0.1 M Tris-HCl (pH 8.5)
Reservoir solution
PEG/Ion No.44 (+ Tris buffer) 
0.18 M ammonium phosphate dibasic
18% (w/v) PEG3350
0.1 M Tris-HCl (pH 8.5)
Reservoir solution
PEG/Ion No.46 (+ Tris buffer) 
0.18 M sodium citrate tribasic
18% (w/v) PEG3350






0.24 M sodium citrate tribasic
20% (w/v) PEG3350
0.1 M Tris-HCl (pH 8.2)
Reservoir solution
0.3 M sodium phosphate dibasic
24% (w/v) PEG3350




0.3 M sodium phosphate dibasic
24% (w/v) PEG3350
0.1 M Tris-HCl (pH 8.5)
200 mM glucose
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3-3-4.  His-AbPG IΔ23 の立体構造  
His-AbPG IΔ23 は結晶学的非対称単位中に 2 分子存在し、それぞれを
Mol-A および Mol-B とした（ Fig.  3 -5  A）。Mol-A は Met3–Leu822 のうち、
His タグを含む N 末端 Met3–Val31、C-ドメイン中の Lys500–Thr513、C 末
端 Lys817–Leu822 の残基を除く部分、Mol-B は Met3–Leu822 のうち His
タグを含む N 末端 Met3–Asp27、C-ドメイン中の Met504–Gly511、C 末端
Glu815–Leu822 の残基を除く部分のモデルを構築した。 His-AbPGIΔ23 の
構造は N 末端側の super-β -sandwich 構造を呈する N-ドメイン（ 24–302 残
基）と C 末端側の (α/α) 6  バレル構造からなる C-ドメイン（ 342–822 残基）
を 1 本の α ヘリックスを有するリンカー（ 303–341 残基）により結ばれ
た構造をとっており（ Fig.  3 -5 B）、ScCwh41p とほぼ同じ構造であった（ Fig.  
3-6  A）。His-AbPGIΔ23 の C-ドメインの中心にある活性部位を構成するア
ミノ酸残基の側鎖については電子密度が比較的見えていたため、モデル
を当てはめた（ Fig.  3-5 D）。C-ドメインにはジスルフィド結合（ Cys651–
Cys665）が存在していた（ Fig.  3 -5 C）。  
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  Fig.  3 -5.  His -AbPGIΔ23 の立体構造  
(A)  結晶学的非対称単位中に存在する 2 分子の His -AbPGIΔ23。それぞれを
Mol-A および Mol -B とした。(B)  His -AbPGIΔ23 1 分子の全体構造。N-ドメイン










 map、 1.0  σ）。  
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Fig.  3 -6.  ScCwh41p との構造の比較  
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Table 3-1.  Crys tal lographic  parameters  and data-col lect ion  s tat is t ics .  
Beaml ine  PF BL5A 
Space  group  P2 1 2 1 2 1  
Cel l  d imens ions   
a  (Å)  93 .3  
b  (Å)  142.4  
c  (Å)  171.2  
α=β=γ ( °)  90 .0  
Resolu t ion  range  (Å)  50–3.4  (3 .52–3.40) a  
Measured  ref lec t ions  117 ,604 
Unique  ref lec t ions  27 ,524 
Comple teness  (%) 86 .0  (87 .5)
a
 
I /σ ( I )  19 .6  (5 .8) a  




The va lues  for  the  highes t  resolu t ion  she l l s  a re  given  in  parentheses .  
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3-4.  考察  
本章では、 N  結合型糖鎖のプロセシングにおける最初の反応を触媒す
る鍵酵素である GI の反応機構および基質認識機構を解明するため、AbPGI
の X 線結晶構造解析を行ったことを述べた。 AbPGI の大腸菌宿主発現系を
再検討し、 pET-28a(+) ベクターを使用した His タグ融合タンパク質として
発現させることで、従来の GST 融合タンパク質としての発現系より多くの
目的タンパク質を得ることに成功した。GI の異種宿主発現系の報告は少な
く、 ScCwh41p の Pichia  pastoris による発現 [75]、 Candida albicans  由来
CWH41 C 末端領域の大腸菌による発現 [74]  のみであり、作製した発現系は
GI の機能および構造の解析には十分適しているものと考えられる。組換え




Asp568（ nat ive 酵素  (GenBank AAC49157.1 )  では Asp601）、一般塩基触媒
残基が Glu771（Glu804）と提唱されている [100]。His-AbPGIΔ23 の触媒残
基は、アラインメントおよび立体構造の重ね合わせから Asp583（一般酸触
媒）および Glu780（一般塩基触媒）と推定された（ Fig.  3-6 B、 Fig.  3 -7）。
ScCwh41p の立体構造はアポ構造のみであり、リガンドとの複合体構造解析
はなされていない。そのため、 in  s i l ico  ドッキングシミュレーションを行
っ て お り 、 リ ガ ン ド と の 結 合 を 予 想 し て い る [100] 。 基 質 で あ る
Glc3 Man 9 GlcNAc 2 の非還元末端側の 3 つのグルコース（Glc3）との結合に関
与すると考えられる残基は、 Trp391、Asp392、 Arg428、 Phe444、Glu707、
Tyr709、Trp710 とされている  [100]。これらの残基は、AbPGI において Trp420、
Asp421、Arg456、 Phe472、Glu720、 Tyr722、 Trp723 とすべて保存されてお
り（ Fig.  3 -6 B、 Fig.  3 -7）、これらが基質認識に関わっていることが示唆さ
れた。しかし、 Glu720（ AbPGI）に相当する残基はヒトでは保存されてお
らず（ Fig.  3 -7）、これについてはまだ議論の余地がある。いずれにせよ実
際にどのように基質が結合するかを明らかにするにはリガンドとの複合体
構造解析を行う必要がある。  






















Fig.  3 -7.  GH63 タンパク質のアラインメント  
A.  bras i l i ens i s（ AbPGI,  BAK64066.1）、S.  cerev i s iae（ ScCwh41p,  AAC49157.1）、
Candida a lb icans  （ CaCWH41,  ABB97046.1）、ヒト  （ Gcs1 ,  AAI17253.1）由
来のプロセシング  α -グルコシダーゼ  I  の配列を Clus ta lW [109]を用いてアラ
イメントをした。図の作製には  ESPr ip t  [110]  を用いた。触媒残基をオレンジ、
基質認識に関わると考えられる残基を青、ジスルフィド結合を緑で示した。  
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第 4章  大腸菌 K-12 由来機能未知グリコシダーゼ YgjK の glycosynthase 化と
基質特異性の解明  
 
4-1.  序論  
近年のゲノム解析技術の飛躍的な向上により、様々な生物のゲノムが
解読され、多くの機能未知遺伝子の存在が明らかになった。糖質加水分解
酵素（GH）も例外ではない。 2013 年 11 月現在、 CAZy データベースにお
いて GH63 には真核生物由来のタンパク質のほか、1 種類の古細菌由来タン
パク質や 300 種類以上の真正細菌由来タンパク質が分類されており、GH63
の大半をこれら原核生物由来のタンパク質が占めている。原核生物は真核
生物型の N 結合型糖鎖を有しておらず、真核生物の GI との相同性も 10%
程度と低いため、これらの GH63 タンパク質の生理機能や基質特異性は明
らかではない。  
大腸菌 K-12 由来機能未知タンパク質 YgjK は本研究室  倉方により
GH63 タンパク質として初めて立体構造が明らかにされた [79]。構造は N 末
端側の super-β -sandwich 構造からなる N-ドメインと C 末端側の (α/α) 6 -barrel
構造からなる触媒ドメインである A-ドメインが 2 本の α ヘリックスからな
るリンカーで結ばれた構造をしている（ Fig.  1-4） [79]。YgjK は、GH37 ト
レハラーゼ [80]  や GH15 グルコアミラーゼ [81]、グルコデキストラナーゼ
[82]、GH94 キトビオースホスホリラーゼ [83]と類似した構造をとっており、
A-ドメインには特徴的な A’- region が挿入されていることが明らかになっ
ている。また、これら構造類似タンパク質との比較から、YgjK の一般酸触
媒残基は Asp501、一般塩基触媒残基は Glu727 であると予想された [79]。
YgjK はグルコ二糖の中ではニゲロースを最も良く加水分解するが、その親
和性は低い（ Km  = 230±90 mM） [79]。そのため、ニゲロースが天然の基質
とは考えにくい。また、単糖との複合体構造解析により、活性部位にはグ
ルコースだけでなく、マンノースやガラクトースも結合できることがわか
っている [79]。  
2006 年に Honda と Kitaoka によりアノマー反転型酵素 GH8 BhRex 由来
glycosynthase [32]  が報告されて以降、 Bif idobacterium bi f idum  由来  GH95 
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1,2-α-L-フコシダーゼ（ EC 3 .2.1 .63）[34]  や Bryum coronatum 由来  GH19 キ
チナーゼ（ EC 3.2 .1.14） [35]  の glycosynthase が報告されている。YgjK が
属する GH63 はアノマー反転型加水分解機構である [67]ため、これらの知見
をもとに glycosynthase に変換することが可能であると考えた。そこで、
YgjK の基質特異性を明らかにすることを目的とし、 YgjK を glycosynthase
に変換しオリゴ糖合成を行った。  
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4-2.  材料と方法  
4-2-1.  β -D-glucopyranosyl  f luoride の合成  
β -D-glucopyranosyl  f luoride（ β -GlcF）の合成は Hall らの方法 [111]  に
従った。合成経路を Scheme 3-1 に示す。  
20 g の D-グルコース（和光純薬）を 100 mL ピリジンおよび 100 mL 無
水酢酸の混合溶液に加え、室温で一晩攪拌した。反応液を約 800 mL の氷
水に加え、生成物を析出させた。氷の融解後、吸引濾過により濾集し、
濾集物を 200 mL 程度のクロロホルムに溶解させた。分液漏斗を用いて、
この溶液から 5 % HCl でピリジンを除き、NaHCO 3 溶液でアルカリ性にし
た後、飽和食塩水で中性になるまで洗浄した。有機層に MgSO 4 を加えて
乾燥させ、濾過で MgSO 4 を除いた後、ロータリーエバポレーターで濃縮
し、ヘキサンを用いて再結晶を行った（ compound 1、収率  91 .2%）。  




収率  72 .8%）。  




ターで濃縮した。未反応物を除くため、 Sil ica gel  60（Merck）カラムク
ロマトグラフィーを用いて分離を行った。展開溶媒は酢酸エチル‐ヘキ
サン（ 2： 5）を用いた。目的の化合物を含む溶液をロータリーエバポレ
ーターで濃縮し、ヘキサンで析出させた（ compound 3、収率  67.1  %）。  
14 mg の compound 3 を 1 mL メタノールに溶解し、冷却した 1 M ナ
トリウムメトキシド‐メタノール溶液を 5 µL 加え、室温で 30 min 静置
した。遠心エバポレーター  CVE-3100（ Eyela）を用いて溶媒を除去し、
500 μL の超純水を加え、 2 本の小型遠心チューブに等分した。再度、遠
心エバポレーターで溶媒を除去し、乾燥状態の compound 4（ β -GlcF）を
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4-2-2.  YgjK の発現および精製  
YgjK の発現プラスミド pYgjK-SIG [113]  で形質転換をした E. col i  
BL21(DE3)を LB/Amp+プレート培地に植菌し、 37ºC で一晩培養した。得
られたシングルコロニーを拾い、 40 mL の LB/Amp+液体培地に植菌し、
前培養として 37ºC で一晩振盪培養した。その前培養液 10 mL を 1 L の
LB/Amp
+液体培地に接種し、引き続き 37ºC で振盪培養した。培養液の
OD6 0 0 が 0.6 に達した時点で、終濃度が 0.5 mM となるように IPTG を添加
し、30ºC で 20 時間振盪培養することで YgjK の発現を誘導した。菌体を
遠心分離（ 7,000×g,  5  min）により回収し、−20ºC で凍結保存した。500 mL
の培地から得られた菌体を 30 mL の 20 mM Tris -HCl 緩衝液（ pH 7.5）に
懸濁した後、超音波発生器  UD-201（ Tomy Digi tal  Biology）を用いて、菌
体を破砕（Output  3 ,  Duty 50,  5  min,  2 回）し、その後、遠心分離（ 10,000
×g,  20 min）により得られた上清を粗酵素液とした。  
得られた 30 mL の粗酵素液に 30% 飽和量の硫酸アンモニウムを攪拌
しながら加えて、 4ºC で一晩静置した。遠心分離（ 10,000×g,  30 min）を
行い、その上清を孔径 0.45  µm のセルロースアセテートメンブレンフィ
Scheme 3 -1.   -GlcF の合成経路  
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ルター DISMIC-25CS（ Advantec）を用いて濾過をした。以降の精製には
液体クロマトグラフィーシステム ÄKTApuri f ier（GE Heal thcare）を用い
た。  
まず、HiPrep 16/10  Phenyl  FF (high s ub)（Amersham Biosciences）によ
る疎水性相互作用クロマトグラフィーを行った。 30%飽和硫酸アンモニ
ウムを含む 20 mM Tris -HCl 緩衝液（ pH 7 .5）でカラムを平衡化した後、
サンプルを注入し、同緩衝液を用いて非吸着タンパク質を溶出後、3 カラ
ム分の溶出液量で硫酸アンモニウムの飽和度が 18% から 0% になるよ
うに直線濃度勾配をかけてタンパク質を溶出させた。溶出は流速 3.0  
mL/min で行った。溶出タンパク質は付属の UV 検出器（波長 ,  280 nm）
で検出し、フラクションコレクターを用いて 3 mL ずつ分取した。得られ
た画分を SDS-PAGE（ 10 % (w/v) アクリルアミド）に供して分子量によ
り YgjK を含む画分を確認し、それらを回収、Centricon-Plus  20（NMWL, 
30 kDa;  Mil l ipore）を用いて脱塩濃縮し、20 mM Tris -HCl 緩衝液（ pH 7.5）
に置換した。  
続 い て 、 HiLoad 16/10 Q Sepharose  High  Performance （ Amersham 
Biosciences）による陰イオン交換クロマトグラフィーを行った。 20 mM 
Tris -HCl 緩衝液（ pH 7.5）でカラムを平衡化した後、サンプルを注入し、
1 M NaCl を含む同緩衝液を用いて 9 カラム分の溶出液量で NaCl 濃度が 0 
M から 0.3 M になるように直線濃度勾配をかけ、タンパク質を溶出させ
た。溶出は流速 3.0 mL/min で行った。溶出タンパク質は付属の UV 検出
器で検出し、フラクションコレクターを用いて 3 mL ずつ分取した。得ら
れた画分を SDS-PAGE に供して YgjK を含む画分を確認し、それらを回収、
Centricon-Plus  20 を用いて脱塩濃縮し、 10 mM Tris -HCl 緩衝液（ pH 7.5）
に置換した。  
最後に、 HiPrep 26/60 Sephacryl  S -200 High Resolut ion（ Amersham 
Biosciences）によるゲル濾過クロマトグラフィーを行った。カラムを 0.3  
M NaCl を含んだ 10 mM Tris -HCl 緩衝液（ pH 7.5）で平衡化後、0.3 M NaCl
を含むように調製した陰イオン交換カラムクロマトグラフィー後のタン
パク質溶液を注入し、流速 1.0  mL/min で溶出した。溶出タンパク質は付
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属の UV 検出器で検出し、フラクションコレクターを用いて 5 mL ずつ分
取した。得られた画分を SDS-PAGE に供して YgjK を含む画分を確認し、
それらを回収、 Centricon-Plus  20 を用いて脱塩濃縮し、 10 mM Tris -HCl
緩衝液（ pH 7.5）に置換した。  
精製したタンパク質の定量は 280 nm における吸光度から測定する紫
外吸収法  [91]  で行った。 ProtParam server  [92]  で計算した YgjK のモル
吸光度係数は  182 ,785、分子量は 85.9 kDa である。  
 
4-2-3.  YgjK 変異体の構築  
部位特異的変異導入は耐熱性ポリメラーゼ KOD-Plus -Neo（東洋紡）
を用いた PCR により行った。発現プラスミドである YgjK-SIG [113]  を鋳
型とし、その際使用したプライマーを Table 4-1 にまとめた。反応溶液の
組成は KOD-Plus -Neo のマニュアルに従い、 94ºC で 2 min の predenature
を行った後、 [98ºC を 10 sec、 55ºC を 30 sec、 68ºC を 3 min]を 25 サイク
ル行うことで DNA を増幅した。反応溶液に Dpn  I を加え、メチル化され
ている鋳型プラスミドを特異的に分解し、PCR 産物で大腸菌  JM109 を形
質転換し、 LB/Amp +プレート培地にて形質転換体を選択した。得られた
コロニーを拾い、3 mL の LB/Amp +液体培地に植菌し、37ºC で一晩振盪培
養した後、菌体から QIAprep  Spin Miniprep Kit（Qiagen）を用いて目的プ
ラスミドを抽出した。変異導入の確認は ABI PRISM 310 Genet ic Analyzer




Table 4-1.  変異体作製に使用したプライマー  
Primer  Sequence  
E727A_F 5 ’-GATGGACCAATTCAGGCAAATTACAACCCGCTGAC -3 ’  
E727A_R 5 ’-GTCAGCGGGTTGTAATTTGCCTGAATTGGTCCATC -3 ’  
D324N_F 5 ’-CAGACCTGGCCGTGGAATACCTGGAAGCAG -3 ’  
D324N_R 5 ’-CTGCTTCCAGGTATTCCACGGCCAGGTCTG-3 ’  
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4-2-4.  Glycosynthase 反応  
反応溶液はドナーとして 50–200 mM β -GlcF、アクセプターとして 50–




L-アラビノース（ Ara、和光純薬）、 L-フコース（ Fuc、 Sigma-Aldrich）、
二糖としてトレハロース（ Glc-α(1→1)-Glc、林原）、コージビオース
（Glc-α(1→2)-Glc、林原）、ニゲロース（Glc-α(1→3) -Glc、林原）、マルト
ース  （Glc-α(1→4) -Glc、林原）、イソマルトース（Glc-α(1→4) -Glc、林原）
ラクトース（Gal-β(1→4) -Glc、和光純薬）、メリビオース（Gal-α(1→6) -Glc、
和光純薬）、セロビオース（ Glc-β(1→4) -Glc、和光純薬）、スクロース
（ Fru-β(2→1) -Glc、ナカライテスク）、ツラノース（ Glc-α(1→3) -Fru、ナ
カライテスク）である。反応後の溶液は薄層クロマトグラフィー（ TLC）
に供し分析した。 TLC は、 Sil ica gel  60 Glass  plates（Merck）を用い、展
開溶媒は 1-ブタノール‐エタノール‐水（体積比 5 :  5  :  3 もしくは 5 :  5  :  
2）を用いた。 5 :  5  :  3 の溶媒では 2 回展開、 5 :  5  :  2 の溶媒では 1 回展開




4-2-5.  糖転移産物の単離と構造決定  
β -GlcF およびガラクトースに YgjK 変異体 E727A を作用させたときの
反応産物を同定するため、スケールアップして反応を行った。反応溶液
は、ドナーとして 200 mM β -GlcF を 0.75 mL、アクセプターとして 200 mM
の Gal を 0.75 mL、および 25 mg/mL E727A を 0.6 mL を混合し、100 mM リ
ン酸ナトリウム緩衝液（ pH 7.0）で計 3.0 mL になるように調製した。35ºC
で 16 h のインキュベート後、分取用 TLC プレートの PLC Si l ica gel  60  
plate（ 2 mm, Merck）を用い、展開溶媒 1-ブタノール‐エタノール‐水（ 5 :  
5  :  1）で 2 回展開させた。反応産物の位置は、プレートの端を切り取り、
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5% (v/v)  硫酸‐メタノール溶液で加熱発色させることで確認した。反応
産物が含まれているシリカゲルをかき取り、メタノールによる抽出後、
遠心エバポレーター  CVE-3100 を用いて溶媒を除去した。反応産物の構
造は NMR にて決定した。NMR は、サンプルを D2 O に溶解し、 Bruker  
Avance 800 spectrometer  （Bruker  Biospin）にて 1 H および 1 3 C スペクトル
を測定した。スタンダードとして 2-メチル -2-プロパノールを用いた。  
 
4-2-6.  結晶化  
精製した YgjK 変異体 D324N および E727A を 20 mg/mL（ 10 mM 
Tris -HCl (pH 7.5)）に調製し、その溶液 1 µL と等量の結晶化母液とを撥
水処理を施したカバーガラス上で混合し、ハンギングドロップ蒸気拡散
法により結晶化を行った。結晶化条件は野生型 YgjK の結晶化条件 [79]
を参考にし、母液の組成を 12–15% (w/w) PEG8000（Hampton Research）、
0–0.4 M 塩化マグネシウム、0.1 M Tr is -HCl 緩衝液（ pH 6.0–6.6）とした。
温度は 20ºC とした。必要に応じて、ミクロシーディングを行い、大きな
単結晶を作製した。ミクロシーディングは、タンパク質の結晶をドロッ
プ中で細かく砕き、それを 103 –105 倍程度に希釈し、そのうちの 0.2 µL
を新たな結晶化ドロップに加えることで行った。  
 
4-2-7.  X 線結晶構造解析  
YgjK E727A と glycosynthase 反応産物の複合体構造を決定するため、
作製した E727A を 30% (w/v) の反応産物を含む結晶化母液にクイックソ
ーキング（ < 30 sec）した。メリビオースの活性中心への結合の仕方を見
るため、D324N の結晶を 7.5% (w/v) Glc と 7.5% (w/v)  メリビオースを含
む結晶化母液に 3 min ほどソーキングした後、 2 倍量（ 15%ずつ）の糖を
含む結晶化母液にクイックソーキングした。高濃度の糖は抗凍結剤にな
りうるので、そのまま X 線回折強度測定に用いた。  
X 線回折強度測定は、高エネルギー加速器研究機構（ KEK）のシンク
ロトロン放射光のビームライン PF-AR NW12A を利用して行った。X 線
の波長は 1.0  Å で、検出器には高感度 CCD カメラ（ADSC Quantum 210）
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を用い た。先 ほ ど述べ た方法 で 調製し た結晶 を CryoLoop（ Hampton 
Research）で拾い、ゴニオメーターヘッドにマウントした。測定中は結




の収集を行った。得られたデータから HKL2000 [102]  を用いて格子定数、
および空間群を決定した。位相の決定は、リガンドの結合していない野
生型 YgjK の立体構造を鋳型とし、 CCP4 [103]  中のプログラム MOLREP 
[114]  を用いて分子置換法により行った。得られた粗構造からの手動に
よるモデル構築と精密化には Coot  [105]  と Refmac5 [107]  を使用した。
ARP/wARP [115]  で水分子を拾い、精密化を繰り返し、最終的な構造を
決定した。構築したモデルの妥当性は RAMPAGE [116]  で確認した。 X
線回折強度測定および構造精密化に関するパラメータは Table 4 -2 にまと
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4-3.  結果  
4-3-1.  E727A の glycosynthase 反応  
BhRex は 一 般 塩 基 触 媒 残 基 で あ る Asp263 に 変 異 を 導 入 し 、
glycosynthase 化をしている [32]。そこで、類似構造を有する酵素との比
較により YgjK の一般塩基触媒残基と予想される Glu727 を、Ala に置換
した変異体 E727A を作製した。 YgjK の基質であるニゲロースに対し、
E727A を作用させたところ、加水分解活性は検出されなかった。そこで
まず、ドナー基質として β -GlcF、アクセプター基質として YgjK の活性
中心に結合できる Glc、Man、Gal に対して E727A を作用させ、反応を
TLC で解析した。いずれの反応においても、 β -GlcF に相当するスポット
が時間経過に伴って薄くなり、糖転移産物と考えられるスポットが現れ




った（ Fig.  3 -1 D–G）。すべての反応において Glc の蓄積が認められたが、








た（ Fig.  3-2 G–J）。  
  






Fig.  4 -1.  YgjK E727A の単糖アクセプターに対する glycosynthase  反応  
ドナー基質として β -GlcF、アクセプター基質として単糖、 Glc  (A)、 Man (B)、
Gal  (C)、 Fru (D)、 Xyl  (E)、 Ara (F)、 Fuc (G)を用い、 E727A を 0–18 h  作用さ
せた反応溶液を TLC で解析した。 *は反応産物を示す。スタンダード（ Std .）
としてマルトオリゴ糖を使用した。 G1,  グルコース ;  G2,  マルトース ;  G3,  マ
ルトトリオース ;  G4 ,  マルトテトラオース ;  G5,  マルトペンタオース。 TLC の
下に各アクセプター糖の構造式を記した。  





Fig.  4 -2.  YgjK E727A の二糖アクセプターに対する glycosynthase  反応  
ドナー基質として β -GlcF、アクセプター基質として二糖、トレハロース  (A,  
Tre)、コージビオース  (B,  Koj )、ニゲロース  (C,  Nig)、マルトース  (D,  Mal )、
イソマルトース  (E,  Iso)、セロビオース  (F ,  Cel )、スクロース  (G,  Suc)、ラク
トース  (H,  Lac)、メリビオース  ( I ,  Mel )、ツラノース  ( J ,  Tur )  を用い、 E727A
を 0–18 h  作用させた反応溶液を TLC で解析した。 *は反応産物を示す。スタ
ンダード（ Std .）としてマルトオリゴ糖を使用した。 G1,  グルコース ;  G2,  マ
ルトース ;  G3,  マルトトリオース ;  G4,  マルトテトラオース ;  G5,  マルトペン
タオース。  
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4-3-2.  D324N の glycosynthase 反応  
BhRex は一般塩基触媒残基である Asp263 の変異体のほか、Y198F も




で、 YgjK の一般酸および一般塩基触媒と考えられる Asp501 および
Glu727 のほか、GH-G と GH-L に保存されている Asp324 に着目した。
Asp324 はサブサイト  −1（番号の付け方は  Davies ら [119]  による）を形
成しており、YgjK 野生型と Man との複合体（WT-Man,  PDB 3W7T）にお
いてサブサイト  −1 に位置する Man（Man −1）の O4 および O6 原子と直
接水素結合をとっている（ Fig.  4 -3A）。また、 2 つの水分子（W1 および
W2 とする）が Glu727 と水素結合しており、これらが求核水であると予
想した。W1 は Man −1 の O6 を介して Asp324 と相互作用をしているため
（ Fig.  4 -3A）、Asp324 が加水分解活性に関与すると予想した。  
 
そこで、Asn324 を Asn に置換した変異体 D324N を構築し、加水分解と
glycosynthase の両活性について調べた。YgjK の基質であるニゲロースに
Fig.  4 -3.  求核水分子の候補  
WT-Man (A)  (PDB 3W7T)  および WT-Glc  (B)  (PDB 3W7S)  において、一般





、 1 σ）とともに示した。  
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対し、D324N を作用させたところ、加水分解活性は検出されなかった。
そこで、ドナー基質として β -GlcF、アクセプター基質として E727A の
glycosynthase 反応において良いアクセプターであった Gal、ラクトース、
メリビオースに対して D324N を作用させ、反応を TLC で解析した。いず
れの反応においても E727A と同様に、β -GlcF に相当するスポットが時間
経過に伴って薄くなり、二糖ないし三糖と考えられる glycosynthase 反応
産物のスポットが検出された（ Fig.  4 -4 A–C）。  
 
4-3-3.  生成物に対する WT の加水分解活性  
β -GlcF および Gal を基質とした E727A の反応における生成物が野生
型 YgjK（WT）の加水分解反応の基質となりうるか、二次元 TLC で解析
した。 E727A、 β -GlcF および Gal を混合し反応させた後、一次元目の展
開を行った。 TLC プレートに WT（ 1.0 mg/mL YgjK —  0 .1  M 酢酸ナトリ
ウム緩衝液  (pH 5.0)）を添加し、 35ºC で 1 h インキュベートした後、二
次元目の展開を行い、硫酸‐メタノールで加熱発色させた。その結果、
一次元目で反応産物である糖と同じ位置に展開されていたものが、二次
Fig.  4 -4.  YgjK D324N の二糖アクセプターに対する glycosynthase  反応  
ドナー基質として β -GlcF、アクセプター基質として Gal  (A)、ラクトース  (B,  
Lac)、メリビオース  (C,  Mel )  を用い、 D324N を 0–1 h  作用させた反応溶液を
TLC で解析した。比較として E727A 反応溶液の TLC も載せた。 *は反応産物
を示す。スタンダード（ Std .）としてマルトオリゴ糖を使用した。G1,  グルコ
ース ;  G2,  マルトース ;  G3,  マルトトリオース ;  G4,  マルトテトラオース ;  G5,  
マルトペンタオース。  
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Fig.  4 -6.  Glycosynthase 反応産物の精製  
E727A、β -GlcF、Gal の反応溶液  (R)  より、分取  TLC にて反応産物であるオ
リゴ糖を精製し  (P)、純度を  TLC で確認した。  
元目で 2 つのスポットに分離していた（ Fig.  4-5）。それぞれのスポット
は Glc および Gal に相当すると考えられることから、WT は glycosynthase
反応産物に対し、加水分解活性を示した。  
 
4-3-4.  E727A と glycosynthase 反応産物との複合体構造  
YgjK glycosynthase による反応産物の同定および反応機構の解明のた
め、glycosynthase 変異体 E727A と反応産物との複合体構造解析を行った。
β -GlcF および Gal を基質とした E727A の反応産物
を分取 TLC にて単離した（ Fig.  4 -6）。収量は約 4.8  
mg であった。作製した E727A の単結晶を 15% (w/v)  
の glycosynthase 反応産物を含む結晶化母液にソー
キングし、X 線回折強度測定を行った。得られた
回折データから、WT-Man の立体構造（ PDB 3W7T）
Fig.  4 -5.  Glycosynthase 反応産物に対する  YgjK WT の加水分解活性  
E727A、 β -GlcF、 Gal の反応溶液  (R)  を展開後（ f i r s t  d i rect ion）、 TLC プレー
トに WT を添加し反応させ、二次元目の展開を行った（ second d i rec t ion）。  
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を鋳型にした分子置換法にて立体構造を 2.0 Å 分解能で決定した（ Table  
4-2）。空間群は WT と同じ P21 に属し、精密化後の最終的な R 値は 17.4%、
R f r e e 値は 22.6%で、結晶学的非対称単位中に 2 分子の E727A（Mol-A お
よび Mol-B とする）が含まれていた（ Fig.  4 -7 A）。Mol-A に関しては 1–
759 アミノ酸残基、Mol-B に関しては 1–760 アミノ酸残基のほぼすべての
アミノ酸残基に相当する電子密度（ 2Fo–F c）が認められた。精密化の段
階で、Mol-A および Mol-B の活性部位のサブサイト  −1 および +1 にかけ
て二糖と思われる電子密度（ F o–F c）が確認されたため、α -D-glucopyranose
と α -D-galactopyranose のモデルを当てはめたところ、良くフィットした
（ Fig.  4-7 B）。この二糖は α -D-glucopyranose の 1 位と α -D-galactopyranose
の 2 位 が グ リ コ シ ド 結 合 を 取 っ て い る こ と か ら 、
2-O -α -D-glucopyranosyl -α-D-galactopyranose（ Glc12Gal）であることがわ
かった。反応産物を 1 H-NMR および 1 3 C-NMR にて確認したところ、不純
物が存在し、すべてのシグナルを帰属することはできなかったが、α-1 ,2-
結合を示唆するピークが検出された（ Fig.  4 -8）。これは化学合成された
Glc12Gal の報告  [120]  とも一致するものであった。YgjK の一般酸触媒
残基と考えられる Asp501 には、結晶化母液に含まれる Mg2 +イオンが結
合していた（ Fig.  4-7B）。YgjK のニゲロースに対する加水分解活性に MgCl
（ 10–100 mM）が影響するかどうか調べたが、影響は見られなかった。   
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Fig.  4 -7.  E727A-Glc12Gal  の立体構造  
(A)  結 晶学 的非 対 称単 位中 に存 在 す る 2 分子の  E727A。 そ れぞ れの 分 子
（ Mol-A、Mol -B）の活性部位には二糖 Glc12Gal（黒と赤のスフィアモデル）





モデルで示し、リガンドの Fo−Fc  マップ（ 2 σ）は緑のメッシュで示した。  
  
- 59 - 
 
Fig.  4 -8.  Glycosynthase 反応産物の  NMR スペクトル  
分取 TLC により生成した glycosynthase 反応産物の  
1
H スペクトル  (A)、
1 3
C ス
ペクトル  (B)、 DQF-COSY (C)、 HSQC (D)、 HMBC (E)。図は 60 ページまでつ
づく。  
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Fig.  4 -8.  Glycosynthase 反応産物の  NMR スペクトル  
前ページのつづき。  
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  Fig.  4 -8.  Glycosynthase 反応産物の  NMR スペクトル  
58 ページからのつづき。  
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4-3-5.  D324N とメリビオースとの複合体構造  
D324N glycosynthase の反応機構および二糖アクセプターに対する特
異 性 の 解 明 の た め 、 D324N と メ リ ビ オ ー ス と の 複 合 体 構 造
（ D324N-melibiose ） を 2.7 Å 分 解 能 で 決 定 し た （ Table  4 -2 ）。
D324N-melibiose の結晶は WT および E727A-Glc12Gal と同じ P21 に属し
ており、結晶学的非対称単位中に 2 分子の D324N が含まれていた。Mol-A
および Mol-B  ともに 1–760 アミノ酸残基に相当する電子密度（ 2F o–F c）
が認められた。Mol-A および Mol-B ともに活性部位にはメリビオースに
相当する電子密度が見られ、メリビオースはサブサイト  +1 に Gal 残基
（Gal  +1）、+2 に Glc 残基（Glc +2）が結合していることがわかった（ Fig.  
4-9）。メリビオースと一緒にソーキングした Glc は見当たらなかった。
Glc +2 はどのアミノ酸残基とも水素結合をとっていなかった。  
 
Fig.  4 -9.  D324N-melibiose の活性部位の立体構造  
メリビオース  （オレンジ）と結合すると考えられるアミノ酸残基（黄）をス
ティックモデルで表し、水素結合は黒の破線で示した。リガンドの Fo−Fc  マ
ップ（ 2 σ）は緑のメッシュで示した。  
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Table 4-2.  Data col lect ion and refinement  s tat is t i cs .  
 E727A-Glc12Gal  D324N-mel ib iose  
Data  col lec t ion    
Beaml ine  PF AR-NW12A PF AR-NW12A 
Space  group  P2 1  P2 1  
Cel l  d imens ions    
a  (Å)  58 .9  62 .1  
b  (Å)  138.1  138.2  
c  (Å)  82 .5  86 .2  
β  ( °)  99 .0  98 .4  
Resolu t ion  range  (Å)  50–2.00  (2 .06–2.00) a  50–2.70  (2 .77–2.70) a  
Measured  ref lec t ions  323,564 111,834 
Unique  ref lec t ions  86 ,824 38 ,773 
Comple teness  (%)  100.0  (100.0)
a
 98 .0  (97 .9)
a
 
I /σ ( I )  19 .6  (4 .1) a  20 .2  (4 .9) a  
R m e r g e  0 .103 (0 .413)
a
 0 .116  (0 .343)
a
 
   
Ref inement  s ta t i s t i cs    
R w o r k  0 .174 0 .197 
R f r e e  0 .226 0 .238 
RMSD   
Bond lengths  (Å)  0 .010 0 .009 
Bond angles  ( °)  1 .20  1 .08  
Number  of  a toms    
Pro te in  12 ,167 12 ,160 
Ligand  46  46  
Meta l  ion  9  2  
Water  869 153 
Average  B (Å
2
)    
Pro te in  23 .1  17 .7  
Ligand  18 .2  28 .1  
Meta l  ion  30 .9  14 .4  
Water  26 .1  7 .7  
Ramachandran  p lo t    
Favored  (%)  97 .2  95 .6  
Out l ie r s  (%) 0  0  
a  
The va lues  for  the  highes t  resolu t ion  she l l s  a re  given  in  parentheses .  
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4-4.  考察  
4-4-1.  YgjK glycosynthase の特異性  
GH63 に属する E. col i  由来機能未知酵素 YgjK の基質特異性を明らか
にするため、YgjK の glycosynthase 化を行い、アクセプター特異性を調べ
た。 E727A および D324N はいずれも Gal、ラクトース、メリビオースを
アクセプター基質としたときに、顕著な反応産物の蓄積を示した。ラク
トースとメリビオースは非還元末端側が Gal 残基である二糖であること
から YgjK glycosyn thase は Gal を良いアクセプターとして認識することが
示唆された。β -GlcF と Gal を基質とした反応の生成物は Glc12Gal と同定
されたことから、 YgjK glycosynthase は β -GlcF 由来の Glc を Gal の 2 位
の水酸基（O2）に転移する活性を有することが示唆された（ Fig .  4 -10）。 
YgjK は単糖である Glc、Man、Gal それぞれの複合体構造（WT-Glc,  PDB 
3W7S; WT-Man,  3W7T; WT-Gal ,  3W7U）が決定されている  [79]。Glc はサ
ブサイト  +1 と +2 に、Man は −1 と +1 に、Gal は +1 のみに結合しているこ
とがわかっている（ Fig.  4 -11）。いずれもサブサイト  +1 に結合している
が、糖のコンホメーションを比較すると、 Glc と Man のいずれの水酸基
よりも Gal の O2 がサブサイト  −1 に近い。WT-Gal、 E727A-Glc12Gal、
D324N-melibiose を重ね合わせてみたところ、サブサイト  +1 に結合して
いる Gal 残基がほぼ同じコンホメーションで結合していた（ Fig.  4-11）。
以上のことから、YgjK のサブサイト  +1 は Gal に適した構造をしており、  
Fig.  4 -10.  YgjK glycosynthase  の反応  
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4-4-2.  Glu727 と Asp324 の役割  
YgjK の Asp324 および Glu727 は GH-G、GH-L の酵素間で保存されて
おり [79]、それぞれ Asn および Ala に置換した変異体 D324N および E727A
はニゲロースに対する加水分解活性が検出できないほどに低 下し、
β -GlcF をドナー基質として glycosynthase 活性を示した。アノマー反転型
酵素は一般塩基触媒残基に変異を導入すると、野生型酵素に比べてフッ
化糖からのフッ素遊離活性も低下するが、加水分解活性が低下すること
により、相対的に縮合したオリゴ糖が蓄積する  [32]。Glu727 は GH-G お
Fig.  4 -11.  単糖との複合体構造  
WT-Glc  (PDB 3W7S)  (A)、WT-Man (PDB 3W7T)  (B)、WT-Gal  (PDB 3W7U) (C)  の
活性部位を分子表面モデルで表した。触媒残基である Asp501 と Glu727（黄）、
およびリガンドである Glc（緑）、Man（マゼンタ）、Gal（シアン）はスティ
ックモデルで表し、 Gal  の 2 位の水酸基（ O2）のみ矢印で示した。 (D)  3 つの
複合体構造の重ね合わせ。  




できなくなる。そのため加水分解活性が低下し、結果的に glycosynthase  
反応産物が分解されることなく蓄積したと考えられる。一方、Asp324 は
GH-G および GH-L 酵素との比較からサブサイト  −1 において糖との結合
に関与すると考えられる残基であり、WT-Man においては Man −1 の O4
と O6（ Fig.  4-3  A）、 E727A-Glc12Gal においては Glc −1 の O4 と O6 と水
素結合を取っている（ Fig.  4-7 B）。 E727A-Glc12Gal と D324N-melibiose
との重ね合わせから、 D324N-melibiose における Asn324 側鎖の向きが
E727A-Glc12Gal における Asp324 側鎖の向きと異なっていることがわか
った（ Fig.  4-12）。求核水の候補である W1 および W2 は、WT-Man にお
いていずれも Glu727 と水素結合しているが、サブサイト  −1 にリガンド
が結合していない WT-Glc においても同様に存在しており、間接的に
Asp324 と水素結合ネットワークを形成している（ Fig.  4-3 B）。 BhRex に
おいて求核水を保持する役割を果たす Tyr198 の変異体 Y198F では、一般
塩基触媒残基 Asp263 に結合する求核水の位置が変化していることが明
らかになっている [117]。D324N-melib iose の分解能は 2.7 Å と低いため、
Fig.  4 -12.  ガラクトースを含む糖との複合体構造の比較  
E727A-Glc12Gal  と  D324N-mel ib iose  の活性部位を重ね合わせた。リガンドと
相互作用している残基をシアン（ E727A-Glc12Gal）または黄（ D324N-mel ib iose）
で表した。分かりやすくするために、 WT-Gal  より Gal（赤）のみを重ね合わ
せた。  
 




求 核 水 が 正 し く 位 置 す る こ と が で き ず 、 加 水 分 解 活 性 が 低 下 し 、
glycosynthase 反応を示したと考えられる。Asp324 に相当するアミノ酸残
基 の 変 異 に よ る 加 水 分 解 活 性 の 低 下 は 、 GH15 に 属 す る Aspergi l lus  
awamori  および  Saccharomycopsis  f ibul igera 由来のグルコアミラーゼで




4-4-3.  A-ドメインの構造変化  
決定した E727A-Glc12Gal と D324N-melibiose の立体構造を比較する
と、触媒ドメインである A-ドメインが大きく 2 つのコンホメーション
（ open 型と closed 型）をとることがわかった。E727A-Glc12Gal では closed
型、D324N-melibiose では open 型をとり、 closed 型では活性部位が狭く
なっていた（ Fig.  4 -13 A）。 E727A-Glc12Gal および D324N-melibiose それ
ぞれの A-ドメインの Cα を基準にし、DynDom プログラム  [123]  で構造
変化の解析を行ったところ、 9 つの屈曲する部位を見出した（ 290–291、
307–310、321–325、327–328、330–331、333–334、442–443、554–562、580–
597 番目の残基）（ Fig.  4 -13  A,  B 中に緑色で示した）。このうち、 3 つの
部位（ 442–443、554–562、580–597 番目の残基）が構造変化に大きく寄与
していると考えられた。この屈曲部位を境に A-ドメインは大きく 3 つの
領域に分割できることがわかった。 3 つの領域は module-1（ 274–441 と
563–579）、module-2a（ 444–553;  A’ -region の一部）、module-2b（ 580–760）
とし、module-1 について E727A-Glc12Gal と D324N-melibiose を重ねてみ
ると module-2a と module-2b が一緒に動き、 open 型と closed 型の変化を
起こしているものと考えられた。 E727A-Glc12Gal と D324N-melibiose の
Cα に関する平均二乗偏差（ root  mean square deviat ion ,  RMSD）は、A-ド
メイン全体だと 0.939 Å であるが、module-1 は 0.579 Å、module-2a は 1.37  
Å、module-2b は 0.365 Å であった。Module-2a に関しては A’- region がフ
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Fig.  4 -13.  A-ドメインの構造変化  
(A)  E727A-Glc12Gal（ c losed 型：module -1 ,  
赤 ； module -2a  と -2b ,  青 ） と
D324N-mel ib iose（ open 型：module -1 ,  ピ
ンク；module -2a  と -2b ,  シアン）の主鎖




化を起こす。 (A–B) 各 module の境にあ
る屈曲する部位は緑色で示し、Glc12Gal
は黒の s t ick&bal l モデルで表した。 (C)  
Open 型 を 呈 す る 複 合 体 構 造 。




レキシブルであるため RMSD 値が高いが、module-1 および module-2b に
関しては A-ドメイン全体より RMSD 値が低いため、それぞれ剛体的に構
造変化していると考えられる。本研究室  倉方により決定された単糖との
複合体、WT-Glc、WT-Man、WT-Gal はそれぞれ、糖が結合しているサブ
サイトが異なるが（ Fig.  4-11）、これらを比較すると、 D324N-melibiose
と同様に open 型を呈していた（ Fig.  4 -13 C）。  
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4-4-4.  リガンドとの結合に関与するアミノ酸残基側鎖の構造変化  
さらに詳細な比較をするため、 open 型および closed 型で最も分解能
が高い WT-Man（ 1.5 Å 分解能）と E727A-Glc12Gal（ 2.0  Å 分解能）の構
造を重ね合わせ、活性部位に着目した。それぞれのサブサイト  −1 には
Man（Man −1）または Glc（Glc −1）が結合しているが、Glc −1 が結合す
ることにより、活性部位近傍の 2 つのループが活性部位を狭めるように
構造変化を起こし、一般酸触媒残基と考えられる Asp501 がリガンドの方
へ側鎖の向きを変えていた（ Fig.  4 -14 A）。Glc は Man の C2 エピマーで
ある。WT-Man（ open 型）において Man −1 の O2 は Asp501 と水素結合と
れる距離に位置しないのに対し、 E727A-Glc12Gal（ closed 型）において
G lc  −1 の O2 は Asp501 の OD1 と水素結合を形成していた（ Fig.  4 -14  A）。
WT-Man（ open 型）における Asp501 の Cα と Man −1 の C2 との距離は 7.2  
Å であるのに対し、 E727A-Glc12Gal（ closed 型）における Asp501 の Cα
と Glc −1 の C2 との距離は 6.4  Å と近づいていた。このように活性部位が
狭くなることにより、Asp501 の OD2 が Glc12Gal のグリコシド結合の O
原子と水素結合を形成した（ Fig.  4-14 A）と考えられる。Asp501 とは異
なるもう一方のループ状上に存在する Trp680 の NE1 は、WT-Man（ open
型）では Man −1 の O2 と水素結合をとっていないが、 E727A-Glc12Gal
（ closed 型）では直接水素結合とっている（ Fig.  4 -14 A）。この水素結合
の形成に伴う Trp680 が存在するループの構造変化も活性部位を狭める要
因となっていると考えられた。 Trp680 に相当する残基は GH63 タンパク
質間で高く保存されており、GH63 タンパク質のアラインメントより提唱
された Y-W-R-X-X-X-W モチーフ  [79]  中に位置する（下線は Trp680 に
相当する残基）（ Fig.  4-15）。以上のことから、Glc −1 の O2 が活性部位の
構造変化に重要であり、 A-ドメイン全体の構造変化の引き金となること
が示唆された。  
D324N-melibiose と WT-Man の A-ドメインはいずれも open 型を呈し
ているが、活性部位を比較すると Trp323 側鎖の構造が異なっていること
がわかった（ Fig.  4-14 B）。D324N-melibiose において Trp323 側鎖は活性
中心より外を向いているが（ ful ly open）、WT-Man では Trp323 の NE1 が
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Man −1 の O3 と O4 と水素結合を形成するように側鎖が活性中心側を向い
ていた（ semi-open）。このように Trp323 はサブサイト  −1 にリガンドが
入ることにより構造変化をすることが示唆された。 Trp323 に相当する残
基は Asn324 に相当する残基とともに GH63 タンパク質間で高く保存され
ている（ Fig.  4 -15）。  
E727A-Glc12Gal の A-ドメインは closed 型をとっているが、Mol-A と
Mol-B を比較してみたところ、Tyr679 と Arg683 の側鎖の構造が異なって
いた（ Fig.  4-14 C）。Mol-A において Tyr679 と Arg683 の側鎖は活性中心
とは離れた方向を向いているが（ semi-closed）、 Mol-B では Tyr679 と
Arg683 の側鎖が活性中心の方を向いており、Tyr679 の OH と水分子（W3）
が水素結合を形成していた（ ful ly closed）。WT-Man の構造を重ね合わせ
てみたところ、 E727A-Glc12Gal における水分子 W3 の位置には WT-Man
の Glu727（ Fig.  4-14 C において赤で示した）の OE1 が位置することがわ
かった。 Tyr679 に相当する残基は GH63 タンパク質間で高く保存され、
Y-W-R-X-X-X-W モチーフ中にある（下線は Tyr679 に相当する残基）（ Fig.  
4-14）。また、Arg683 はすべての GH63 に保存されていないが、一部の真
正細菌のタンパク質に見られる（ Fig.  4-15）。したがって、Tyr679 および
Arg683 の側鎖の構造変化は YgjK の酵素反応中において何らかの働きを
すると思われる。以上の構造比較から、YgjK の A-ドメインの構造変化に
は 4 つの段階（ ful ly open、 semi-open、 semi -closed、 ful ly closed）がある
ことがわかり、これは YgjK の加水分解反応において連続的に起こると考
えられた（ Fig.  4-16）。実際の反応においてこのような順序で構造変化を
起こしているかどうかを立証するには更なる検証が必要であるが、 YgjK
のように触媒ドメインの構造変化を起こす酵素は GH-G および GH-L の間
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Fig.  4 -14.  活性部位を構成するアミノ酸残基の構造変化  
(A)  WT-Man（Mol -A、 open 型、マゼンタ）と E727A-Glc12Gal（Mol -A、 c losed
型、薄青）との比較。 (B)  D324N-mel ib iose（Mol-A、 fu l ly open、オレンジ）と
WT-Man（Mol -A、semi -open、マゼンタ）との比較。 (C)  E727A-Glc12Gal  Mol -A
（ semi -c losed、黄）と Mol-B（ fu l ly c losed、青）との比較。 (C)では分かりや
すくするため、WT-Man を重ね合わせ、Glu727 と W1 のみを赤で表示した。図
中の破線は水素結合、矢印はアミノ酸残基側鎖の構造変化を示す。  
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Fig.  4 -15.  GH63 タンパク質  触媒ドメインの立体構造の基づくアライン
メント  
E.  col i  由 来  YgjK 、 Vibrio  vuln i f i cus  YJ016 由 来  VV2646 （ GenBank 
BAC95410.1）、Bacteroides  vulgatus  ATCC 8482 由来  BVU_0302（ ABR38022.1）、
T.  thermophi lus  HB8 由来  TTHA0978（ BAD70801.1）、 R.  radio to lerans  RSPS-4  
由 来  MgH （ RradMgH 、 AFC76324.1[ 124] ） 、 S.  cerev i s iae  由 来  Cwh41p
（ ScCwh41p[100]）、A.  bras i l i ens i s  ATCC9642 由来  GI（ AbPGI、BAK64066.1）
の触媒ドメイン配列を比較した。アラインメントには PROMALS3D [ 125]を用
い、YgjK（ PDB 3W7T）、TTHA0978（ PDB 2Z07）、 ScCwh41p（ PDB 4J5T）の
立体構造を基に作成した。触媒残基は赤、サブサイト  −1 の残基はオレンジ、
サブサイト  +1  の残基はシアン、Y-W-R-X -X -X -W モチーフは緑で囲った。図
は次ページへつづく。  
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Fig.  4 -15.  GH63 タンパク質  触媒ドメインの立体構造の基づくアライン
メント  
前ページのつづき。  
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Fig.  4 -16.  YgjK の基質認識における構造変化の予想  
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4-4-5.  他の GH63 タンパク質との立体構造の比較  
GH63 において立体構造が明らかになっているのは YgjK のほか、真
正細菌 Thermus thermophi lus  HB8 由来機能未知タンパク質 TTHA0978（相
同性 17%、PDB 2Z07）と、最近報告された Saccharomyces cerevis iae  由来
プロセシング α -グルコシダーゼ I（ ScCwh41p、相同性 11%、 PDB 4J5T）
[101]  であり、いずれも  (α/α) 6 -barre l を有している（ Fig.  4 -17  A–C）。ま
た、2012 年に Thermus thermophi lus  HB27 および Rubrobacter  radiotolerans
由来の 2 つの GH63 タンパク質がマンノシルグリセリン酸分解酵素（ MgH）
であるとの報告がなされた [124]。MgH は、古細菌や真正細菌が塩ストレ
スに応答して合成する物質、 2-O -α -D-mannopyranosyl -D-glycerate および
2-O -α -D-glucopyranosyl -D-glycerate の α-1 ,2-結合を加水分解する [124]。T.  
thermophi lus  HB8 TTHA0978 は、 T. thermophi lus  HB27 MgH と相同性が
99%であることから YgjK との立体構造の比較を行った（ Fig.  4-17  D,E）。
両構造の重ね合わせから、サブサイト  −1 を形成するアミノ酸残基はす
べて保存されているのに対し、サブサイト  +1 を形成するアミノ酸残基
は完全には保存されていなかった（ Fig.  4 -17 E）。YgjK の Asp368 および
Lys391 に相当する残基は、 TTHA0978 ではそれぞれ His71 および Gln103
と全く異なっていた。これが、YgjK と TTHA0978 との基質特異性の差異
を生んでいるものと考えられる。同様に ScCwh41p を触媒ドメインにつ
いて重ね合わせてみたところ、サブサイト  −1 のアミノ酸残基は全く同
じであったが、サブサイト  +1 を形成しているアミノ酸残基が全く異な
っていた（ Fig.  4-17 E）。GI、YgjK、MgH はいずれも基質の非還元末端側
の α -1 ,2-グルコシドを加水分解する点で共通しているが、基質の還元末
端側の構造が異なる。これら立体構造が明らかになっている GH63 タン
パク質を比較してみると、サブサイト  −1 については保存されているの
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Fig.  4 -17.  GH63 酵素の立体構造の比較  
(A–C) PDB に登録されている GH63 タンパク質の立体構造。 YgjK (A)  (PDB 
3W7T)、 ScCwh41p (B)  (PDB 4J5T)、 TTHA0978 (C)  (PDB 2Z0 7)  の全体構造。
YgjK の N-ドメイン（薄青）、リンカ （ーオレンジ）、A-ドメイン（緑）、A’ -region
（マゼンタ）に相当する領域を同じように色づけした。 (D)  YgjK（青）、
TTHA0978（緑）、 ScCwh41p（赤）の主鎖の重ね合わせ。 (E)  活性部位を構成
するアミノ酸残基の重ね合わせ。 Glc12Gal  を黒の線で示した。  
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4-4-6.  GH63 タンパク質の系統分類  
2013 年 11 月現在、 CAZy データベースにおいて GH63 には、古細菌
由来タンパク質が 1 種類、真正細菌由来タンパク質が 319 種類、真核生
物由来タンパク質は 273 種類、登録されている。このうち性質について
報告があるのは、プロセシング α-グルコシダーゼ I （GI,  EC 3.2 .1.106）
が A. brasi l iensis を含めた真核生物 9 種 [43–75]、MgH が真正細菌 2 種と
真核生物 1 種 [124,126]、そして本研究の対象である Glc-α(1→2) -Gal を加
水分解する真正細菌である大腸菌由来 YgjK である。ここで、GH63 タン
パク質の系統解析を行い、他の GH63 タンパク質の基質特異性について
考えてみたい。登録されている 593 種類のうち、307 種類について系統樹
を作成した（ Fig.  4-18）。アラインメントを基に、サブサイト  −1 および
+1 を構成するアミノ酸残基が保存されているかどうかを調べ、GI、MgH、
YgjK それぞれと同様の活性を有するタンパク質を予想したところ、 74
種類の真核生物由来タンパク質が GI と、 57 種類の真正細菌由来タンパ
ク質が YgjK と、91 種類の原核生物由来タンパク質が MgH と同じ基質特
異性を有していると考えられ、半数以上の GH63 タンパク質が三つの
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Fig.  4 -18.  GH63 タンパク質の系統樹  
系統樹は、CAZy に登録されているタンパク質のうち  307 種類のタンパク質の
アラインメントをもとに作成し、タンパク質名および  GenBank ID を記した。
アラインメントは Clus ta lW [ 109]で行い、系統樹は minimum evolu t ion  法  [127]  
で作成した。これらはすべて系統解析ソフト  MEGA5 [128]  を用いた。キャラ
クタリゼーションされているタンパク質は青●、立体構造が明らかになってい
るものは赤●で印をつけた。 YgjK（青）、 MgH（緑）、 GI（赤）と同様の活
性を有すると考えられるタンパク質のクラスターに色付けした。  
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4-4-7.  YgjK の天然における機能  
本研究室  倉方による YgjK と単糖との複合体構造解析から、 YgjK の
天然の基質は Glc、Man、Gal を構成糖とするような細菌多糖ではないか





Glc12Gal が YgjK の本来の基質であるかどうかを証明するには、Glc12Gal
に対する加水分解の速度論的解析等をしなければならないが、本研究の










門 の ほ か 、 Act inobacteria 門 、
Bacteroidetes 門、Firmicutes 門に属す
る細菌が有して いることがわか り
（ Fig.  4-20  A）、これらの細菌はヒト
の腸内細菌であるものや、土壌や海
洋に分布する細菌がほとんどである。
大腸菌 K-12 のゲノムについて YgjK
をコードする遺伝子 ygjK の上流に
は機能未知 β -ガラクトシダーゼの α-
サブユニットおよび β -サブユニット
Fig.  4 -19.  コラーゲンのヒドロキ
シリシンに付加する糖鎖  
コラーゲンに存在するヒドロキシリ
シン の水 酸基 に  β -Gal  一残 基 また
は  Glc12Gal  二残基が付加する。  
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をコードする ebgA および ebgC、アミノ酸輸送体とアノテーションされ
ている ygj I（ ebgB）、その制御因子である ebgR、機能未知タンパク質をコ
ードする ygjJ が存在する [133]。β -ガラクトシダーゼ EbgA は GH2 に属す
る酵素であるが、同じ GH2 に属する β -ガラクトシダーゼ LacZ と異なり、
ラクトースに対する活性が低く、真の基質が明らかにされていない機能
未知酵素である [134]。大腸菌における ygjK と ebgA,C,R との関係は明ら
かではないが、他の YgjK-type GH63 タンパク質を有する細菌のゲノムを
検索したところ、 GH63 タンパク質をコードする遺伝子の近傍には GH2
に属する β -ガラクトシダーゼと予想される遺伝子に加え、糖質との結合
および輸送に関与すると予想されるタンパク質をコードする遺伝子が見
出された（ Fig.  4 -20 B） [135,136]。また、土壌細菌である Catenul ispora  
acidiphi la および Stackebrandt ia nassauensis においては GH2 ではないが β -
ガラクトシダーゼが分類されている GH42 に属する遺伝子が見出された
（ Fig.  4-20 B） [137,138]。このことは、YgjK-type の酵素が β -ガラクトシ
ドを含む糖の分解および取り込みに関与することを裏付けるものと考え
られる。これらの真正細菌は、YgjK-type GH63 および GH2 または GH42
に 属 す る 酵 素 を 利 用 し 、 天 然 に 存 在 す る コ ラ ー ゲ ン 糖 鎖 な ど の
α-D-Glc-(1→2) -β -D-Gal-  を含むような糖を分解し、取り込む一連の系を
有している可能性が示唆された。  
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Fig.  4 -20.  YgjK-type GH63 タンパク質  
(A) YgjK-type clus ter  に分類される真正細菌由来タンパク質の系統樹。
(B)  A において黄色の矢印で記した YgjK-type GH63 タンパク質をコード
する遺伝子の近傍に存在する遺伝子群。 GH63（赤）、 GH2（青）、 GH42
（緑）、糖との結合および輸送に関与すると考えられるタンパク質（黄）
を色づけした。GH63 タンパク質については大腸菌 YgjK との相同性も記
した。  
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第 5章  総括  
 
本研究では、糖質加水分解酵素ファミリー 63 に属する 2 種類の酵素、
Aspergi l lus  brasi l i ensis  ATCC 9642 由来プロセシング α-グルコシダーゼ I
（ AbPGI）および大腸菌 K-12 由来機能未知酵素 YgjK について酵素化学的
解析また立体構造解析の両面から探り、それらの構造‐基質特異性相関を
明らかにした。  
第 2 章では、AbPGI の大腸菌発現系を用いて GST 融合タンパク質とし
て発現させ、蛍光標識した天然型糖鎖 Glc3 Man 9 GlcNAc 2 -PA およびその部分
構造である Glc3 Man 4 -PA に対する反応速度論的解析と阻害剤を用いた解析
を行った。触媒効率は両基質間で大きな差はなく、B、C 鎖の有無は活性に
大きな影響を与えないことがわかった。Km 値はいずれも µM オーダーであ
り、同じ (α/α) 6 バレル触媒ドメインを有する GH37 トレハラーゼや GH15 グ
ルコアミラーゼなど他の α -グルコシドに作用する酵素と比較して格段に低
いことを明らかにした。また、Glc3 Man 9 GlcNAc 2 の非還元末端側構造であ
るコージビオースは 1-デオキシノジリマイシンと同等に GST-AbPGIΔ16 の
活性を強く阻害したことから、 AbPGI は α-1 ,2-グルコシドに強い親和性を
有していることを明らかにした。  
第 3 章では、 AbPGI の立体構造解析を目的とし、大腸菌発現系の再構
築と結晶化を行い、X 線結晶構造解析を試みた。 AbPGI は N 末端側の疎水






第 4 章では、機能未知酵素 YgjK の基質特異性を明らかにするため、
glycosynthase 化を行った。YgjK の一般塩基触媒残基と考えられる Glu727
を Ala に置換した E727A およびサブサイト  −1 にて基質との結合に関与す
ると考えられる Asp324 を Asn に置換した D324N は β -GlcF をドナーとし、
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Gal を 良 い ア ク セ プ タ ー と し た 転 移 反 応 を 示 し 、 反 応 産 物 は
2-O -α -D-glucopyranosyl -α-D-galactopyranose（ Glc12Gal）と同定された。 X
線結晶構造解析により決定した E727A- Glc12Gal と D324N-melibose の複合
体構造を比較すると YgjK の触媒ドメインが open 型と closed 型をとること
がわかり、Glc12Gal が活性部位に結合することにより、 closed 型になるこ
とが示唆された。YgjK はサブサイト  −1 に Glc が結合することにより、一
般塩基触媒残基と考えられる Asp501 を含めた複数の残基が構造変化を起
こすことがわかった。一方、 E727A-Glc12Gal、 D324N-melibiose、 WT-Gal
を比較するとサブサイト  +1 にはいずれも Gal が同じ方向で結合しており、
glycosynthase のアクセプター特異性から鑑みても、メリビオースをアクセ
プターとしたときも glycosynthase 反応産物は β -GlcF 由来の Glc がアクセプ
ターである Gal 残基の 2 位に転移するものと考えられた。以上のことから
YgjK は Glc12Gal を認識し加水分解する酵素なのではないかと推測された。
立体構造が明らかになっている ScCwh41p と TTHA0978 とを比較すると、
サブサイト  −1 を形成する残基はすべて保存されているのに対し、サブサ
イト  +1 を形成するアミノ酸残基は異なっていた。3 つの酵素はいずれも基
質の非還元末端側 α-1 ,2-グルコシドを加水分解する点で共通しているが、
還元末端側の構造が異なる。したがって、GH63 酵素はサブサイト  +1 の残
基の違いが基質特異性に大きな違いをもたらしていることを明らかにした。 










また、本研究にて YgjK を glycosynthase 化することによる基質推定を行い、
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